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цель. разработка метода выявления и количественного анализа (от-пцр в реальном времени) для выявле-
ния генетических маркеров вируса ласса – LASV-Fl. материалы и методы. для работы взяты все доступные в 
базе данных GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) последовательности вируса ласса, которые были 
выровнены для идентификации консервативных сайтов с использованием программного пакета BioEdit 7.2.5 
(IbisBiosciences, сШа). для апробации разработанного пцр-набора была использована контрольная панель рнк 
вируса ласса и псевдовирусных частиц, 27 вирусных штаммов, относящихся к различным семействам, а также 
37 образцов сывороток крови от пациентов с лихорадочными заболеваниями, отобранных в лечебных учрежде-
ниях республики гвинея в 2016–2018 гг., и 55 проб суспензий органов от многососковых мышей. результаты и 
обсуждение. аналитическая чувствительность метода варьировала от 103 до 105 копий/мл и имела 96,4 % диа-
гностическую чувствительность, тогда как аналитическая и диагностическая специфичность составляли 100 %. 
показано, что разработанная методика может быть успешно применена на практике для обнаружения вируса 
ласса в гвинейской республике, с использованием различных типов материала от мелких млекопитающих, вклю-
чая цельную кровь и суспензии органов M. natalensis, а также образцы сывороток крови людей, собранных через 
3–7 дней после начала заболевания. сделано также предположение, что данный метод может быть использован 
для штаммов вируса ласса, распространенных не только в гвинее, но и на других эндемичных территориях, но 
данный факт необходимо подтвердить в дальнейших исследованиях.
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Abstract. Objective of the study was the development of a method for the detection and quantitative analysis (real-
time RT-PCR) to identify genetic markers of Lassa virus – LASV-Fl. Materials and methods. We utilized all the avail-
able in the GenBank database (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) Lassa virus sequences that have been aligned to 
identify conservative sites applying the BioEdit 7.2.5 software package (IbisBiosciences, USA). To test the developed 
PCR kit, the control panel of Lassa virus RNA and pseudo-viral particles, 27 viral strains belonging to different fami-
lies, as well as 37 serum samples from patients with feverish diseases selected in medical institutions of the Republic of 
Guinea in 2016–2018 and 55 samples of organ suspensions from multi-spiked mice were used. Results and discussion. 
The analytical sensitivity of the method varied from 103 copies/ml to 105 copies/ml and had 96.4 % diagnostic sensitivity, 
while the analytical and diagnostic specificity was 100 %. It is shown that the developed technique can be successfully 
introduced into practice for the detection of Lassa virus in the Republic of Guinea, using various types of material from 
small mammals, including whole blood and organ suspensions of M. natalensis, as well as samples of human blood sera 
collected 3–7 days after the onset of the disease. It is also suggested that this method can be used for strains of Lassa 
virus, common not only in Guinea but also in other endemic areas, but this fact must be confirmed in further studies.
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вирус ласса (LASV) представляет собой одно-
цепочечный вирус с амбивалентной рнк, принадле-
жащий к семейству Arenaviridae. известно, что дан-
ный возбудитель вызывает у людей острую геморра-
гическую лихорадку (лихорадка ласса), которая ха-
рактеризуется повышением температуры, миалгией, 
тошнотой, рвотой, болью в груди и брюшной полости 
[1, 2]. не является редкостью мягкое проявление ли-
хорадки ласса и бессимптомное течение инфекции 
[3, 4]. естественные хозяева вируса в природе – мно-
гососковые мыши (Mastomis natalensis). эти грызу-
ны повсеместно распространены на африканском 
континенте [5, 6], но лихорадка ласса является энде-
мичной только для стран западной африки, включая 
нигерию, сьерра-леоне, либерию, гвинею, бенин, 
мали и кот-д’ивуар [3, 7]. годовая заболеваемость 
варьирует от 300000 до 500000 случаев, каждый 
год умирает около 5000 человек [2]. чаще всего за-
ражение происходит при вдыхании или проглаты-
вании испражнений зараженных грызунов. болезнь 
также может развиться при употреблении в пищу 
M. natalensis, поскольку они являются деликатесом в 
западно-африканском регионе [8]. сообщалось так-
же о передаче инфекции от человека человеку, осо-
бенно в условиях медицинских стационаров [9].

лихорадка ласса, учитывая высокую заболе-
ваемость и смертность, является большой пробле-
мой для регионального здравоохранения в западной 
африке. более того, данная инфекционная болезнь 
является одной из наиболее частых импортируемых 
экзотических лихорадок [10], в связи с чем очень 
важна разработка быстрых и чувствительных мето-
дов для выявления ее возбудителя.

традиционно диагностика лихорадки ласса осу-
ществляется с помощью полимеразной цепной реак-
ции с обратной транскрипцией (от-пцр), иммуно-
хроматографическим методом (иха) и методом им-
муноферментного анализа (иФа), однако на ранней 
стадии заболевания от-пцр является наиболее эф-
фективной [11]. таким образом, разработка методов 
для выявления рнк вируса ласса – важный этап для 
улучшения диагностики вызываемого им заболева-
ния, а также для наблюдения и эпидемиологического 
контроля данной инфекционной болезни [12].

целью настоящей работы стало создание и ис-
пытание одношагового количественного метода, 
основанного на от-пцр в режиме реального време-
ни, для выявления рнк вируса ласса. данная мето-
дика позволяет выявлять разные генетические вари-
анты возбудителя.

материалы и методы

Образцы, использованные в исследовании. 
образцы цельной крови от M. natalensis (20 индиви-

дуальных образцов, 8 пулов из 3 животных), а также 
сыворотки крови людей (37 образцов) предоставле-
ны для исследования сотрудниками вирусологиче-
ской лаборатории университета им. гамаль абдель 
насера (г. конакри, гвинейская республика). другая 
часть биологических образцов (суспензия легкого и 
селезенки) от M. natalensis (27 экземпляров) взята 
специалистами российско-гвинейского центра эпи-
демиологии и профилактики инфекционных болез-
ней. сбор материала и подготовку проб проводили в 
соответствии с общепринятыми методиками.

вирусную рнк из цельной крови M. natalensis 
экстрагировали с использованием набора QIAmp 
(Qiagen, германия) согласно инструкциям произво-
дителя. экстракцию нуклеиновых кислот из осталь-
ных образцов проводили с использованием комплек-
та реагентов для выделения рнк/днк из клиниче-
ского материала «рибо-преп» (AmpliSens, россия). 

Идентификация консервативных участ-
ков. для работы были взяты все доступные в базе 
данных GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gen-
bank/) последовательности вируса ласса, которые 
были выровнены для идентификации консерватив-
ных сайтов с использованием программного паке-
та BioEdit 7.2.5 (IbisBiosciences, сШа). в качестве 
мишени для амплификации с помощью программы 
PLOTCON (http://emboss.bioinformatics.nl/ cgi-bin/
emboss /plotcon) выбран фрагмент L-гена размером 
119 н.п. (позиция 106-225 в контрольной последова-
тельности вируса ласса, штамм Josiah, JN650518) 
[13, 14, 15].

Реакционная смесь и режим амплификации. 
реакцию от-пцр в режиме реального времени про-
водили в объеме 25 мкл, из которых: 10 мкл – обра-
зец выделенной рнк; 0,2 мкм каждого праймера и 
зондов (LVL-forw1, LVL-forw2, LVL-rev1, LVL-rev2, 
LVL-prb1a, lvl-prb1b, lvl-prb1c) и 0,12 мкм каждого 
IC-forwA, IC-revA, IC-prbA, 2,5 мкл dNTP; 5 мкл RT-
PCRmix2 FEP/FRT; 0,25 мкл обратной транскрипта-
зы MMLV; 0,25 мкл RTG-mix2 и 0,5 мкл полимеразы 
TaqF. в работе использованы реактивы производства 
компании«AmpliSens» россия.

параметры амплификации следующие: 50 °с в 
течение 15 мин, 95 °с – 15 мин, а затем 95 °с – 10 с, 
55 °с – 20 с – 42 цикла. Флуоресценция наблюдалась 
при 55 °C. результаты реакции считались положи-
тельными, если был пересечен пороговый уровень 
флуоресценции.

для контроля пцр и реакции обратной транс-
крипции сконструированы положительные кон-
трольные образцы (к+) и (пко). для мониторинга 
экстракции рнк использовали коммерческий вну-
тренний контроль IC-Fl (AmpliSens, россия). кроме 
того, для исключения ложноположительных резуль-
татов предусмотрен отрицательный контроль пцр 
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(к-) и отрицательный контроль выделения (око).
Создание положительных контрольных об-

разцов. Фрагмент кднк (126 п.о.), эквивалентный 
последовательности L-гена вируса ласса (штамм 
Josiah), включающий последовательности прайме-
ров и флуоресцентных зондов, получен с исполь-
зованием ступенчатой амплификации по методи-
ке, описанной ранее [16]. конечный продукт пцр 
очищали с использованием набора для экстракции 
из геля MinElute (Qiagen, германия), лигировали 
в плазмидный вектор pGEM-T (Promega, сШа) и 
трансформировали в Escherichia coli (штамм XL1-
Blue) [17]. рекомбинантные плазмиды из отдель-
ных клонов выделяли с набором PlasmidMiniprep 
(Axygen, сШа), ориентацию и отсутствие мутаций 
в клонированном фрагменте пцр определяли сек-
венированием по методу сэнгера. растворенные 
плазмиды известных концентраций использовали в 
качестве положительного контроля для оценки эф-
фективности стадии пцр.

та же область кднк применялась и для полу-
чения пко на основе ранее описанной процедуры 
для защищенных псевдовирусных частиц на осно-
ве MS2-фага [2] с некоторыми незначительными 
модификациями [18, 19]. таким образом, фрагмент 
пцр, содержащий область мишени и дополнитель-
ные фланкирующие нуклеотиды, лигировали в ли-
неаризованный плазмидный вектор, содержащий 
ген белка оболочки MS2. после проверки получен-
ную рекомбинантную плазмиду трансформирова-
ли в E. coli (штамм B21) и экспрессию белка инду-
цировали изопропил-L-тио-D-галактопиранозидом 
(IPTG). после индукции клетки собирали, лизирова-
ли, используя способ, включающий обработку лизо-
цимом и замораживание-оттаивание, обрабатывали 
днказой I и рнказой а (Fermentas, сШа). затем 
дериват очищали с помощью центрифугирования в 
градиенте CsCl, определяли количественно и разбав-
ляли в стабилизирующем растворе (LifeTechnologies, 
сШа). отсутствие остаточной днк в обработанном 
образце проверяли с использованием разработанного 
метода пцр в реальном времени без стадии обратной 
транскрипции. концентрации к+ и пко измеряли с 
помощью системы QX100 с использованием набора 
PCM Supermix для зондов и одноступенчатого на-
бора ddPCR Supermix для зондов (Bio-Rad, сШа), 
специфических праймеров и соответствующих зон-
дов, согласно инструкциям изготовителя.

Внутренний контрольный образец. для оцен-
ки эффективности экстракции рнк к смеси реаген-
тов добавлен экзогенный внутренний контроль IC-Fl 
(AmpliSens, россия), представляющий искусствен-
ную последовательность рнк (150–170 п.о., со-
держание GC – 50 %), окруженную полученным на 
основе MS2 фага защитным белковым слоем.

Аналитическая чувствительность. для про-
ведения работы использовали штамм Josiah вируса 
ласса. инактивацию и оценку концентрации вирус-
ных частиц проводили в центре вирусологии и био-

технологии «вектор» (кольцово, новосибирская об-
ласть). защищенные псевдовирусные частицы синте-
зированы в центральном научно-исследовательском 
институте эпидемиологии роспотребнадзора 
(москва). 

аналитическую чувствительность оценивали с 
использованием серии 10-кратных разведений псев-
довирусных частиц и штамма Josiah вируса ласса, 
для чего к известным разведениям добавляли интакт-
ную человеческую сыворотку до конечного объема 
100 мкл, экстрагировали с использованием набора 
для экстракции «рибо-преп» (AmpliSens, россия), а 
затем проверяли в трех повторах с использованием 
разработанной методики, чтобы определить стан-
дартные кривые и пределы детекции [20].

Аналитическая специфичность. потенциаль-
ную перекрестную реактивность оценивали с ис-
пользованием высокотитражных растворов вирус-
ной рнк и днк представителей 27 видов вирусов, 
принадлежащих к 13 семействам, которые входят в 
коллекцию цнииэ роспотребнадзора. 

Диагностическая чувствительность и спец-
ифичность. чувствительность и специфичность 
метода определяли с использованием образцов сы-
воротки от пациентов с клиническими симптомами 
лихорадки, которые были определены как ласса-
позитивные (18), а также изучены отрицательные на 
вирус ласса образцы (19) и дополнительно образцы 
цельной крови и тканей от M. natalensis (37 положи-
тельных и 18 отрицательных).

Статистический анализ. оценку 95 % дове-
рительного интервала (ди) значений аналитической 
специфичности и диагностической чувствительно-
сти оценивали по методике, описанной R. Newcombe 
и изложенной E.B. Wilson в 1927 г. [21, 22].

результаты и обсуждение

лабораторная диагностика лихорадки ласса 
осуществляется с использованием вирусологи-
ческих, иммуносерологических и молекулярно-
генетических методов. вирусный антиген может 
быть обнаружен с помощью иммуноферментного 
анализа (иФа) с использованием специфичных ан-
тител [23–25]. однако этот метод имеет относитель-
но низкую чувствительность (от 102 до 105 Фое/
мл) [26]. эта особенность ограничивает его исполь-
зование, особенно на ранней стадии заболевания, 
из-за низкой вирусной нагрузки в биологических 
жидкостях пациентов. метод иФа, основанный на 
обнаружении специфических антител, также не мо-
жет быть использован в первые дни после начала 
заболевания, поскольку значительная концентрация 
антител класса IgM к возбудителю проявляется че-
рез 7–10 дней. таким образом, метод от-пцр наибо-
лее подходит для выявления вируса ласса в первые 
дни болезни и является необходимым для быстрой 
и ранней диагностики из-за высокой чувствительно-
сти и простоты реализации [27]. в этой парадигме 
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разработан и оценен ряд от-пцр-методов для вы-
явления рнк вируса ласса. большинство из них на-
целены на S-сегмент, кодирующий предшественник 
гликопротеина (GPC) и нуклеопротеин (NP) [28, 29]. 
это связано с ограниченной информацией о генети-
ческих последовательностях вируса ласса. однако, 
как выяснилось в последние годы, некоторые штам-
мы данного вируса не выявлялись разработанными 
от-пцр методами [30]. по мере появления новой 
информации о последовательностях S-сегмента ста-
ло очевидным, что ласса является вирусом с высокой 
генетической изменчивостью, и разработка надеж-
ных специфических праймеров и зондов является 
проблемой [28]. появление достаточного количества 
последовательностей L-генов позволило разработать 
методику, которая могла бы быть более надежной 
для обнаружения маркеров вируса ласса, посколь-
ку рнк-полимеразы, которые кодируются L-геном, 
имеют консервативные аминокислотные мотивы 
даже между различными представителями семей-
ства аренавирусов [31–33]. за последние десять лет 
секвенировано множество полных геномов вируса, 
и практика показала, что L-генные последователь-
ности возбудителя также демонстрируют высокую 
генетическую изменчивость, даже в пределах одной 
генетической линии. таким образом, генетическое 
разнообразие вируса ласса является естественной 
особенностью, которая, скорее всего, будет являться 
ограничением для использования от-пцр в диагно-
стике вызываемого им заболевания.

множественные выравнивания (рис. 1) вирус-

ных последовательностей, доступных в GenBank, 
позволили идентифицировать высоко консерватив-
ные области, необходимые для дизайна специфи-
ческих праймеров и соответствующих зондов. на 
основании данных секвенирования были разработа-
ны и синтезированы олигонуклеотидные праймеры 
и флуоресцентные зонды, а также разработан специ-
фический метод для выявления рнк вируса ласса 
методом от-пцр с учетом результатов в режиме ре-
ального времени. разработанная методика включала 
все компоненты, необходимые для проведения реак-
ции, что позволило контролировать все этапы анали-
за, включая экстракцию рнк, обратную транскрип-
цию и пцр. за счет использования око и к- риск 
ложноположительных результатов также был сведен 
к минимуму. аналитическая чувствительность, оце-
ненная с использованием разведений пко, была в 
диапазоне 103–105 копий/мл, а чувствительность, 
проверенная со штаммом Josiah вируса ласса, со-
ставила 10 Фое/мл (табл. 1, 2). стандартная детек-
ция была линейной в диапазоне от 106 копий/мл (по-
роговое значение реакции (сt) составило 25,5–28,1) 
до 5∙102–102 копий/мл (Ct 37,9–38,4) LASVпко 
(R2 = 0,97–0,99) (рис. 2). потенциал перекрестных 
реакций оценивали с использованием панели об-
разцов высокотитражной рнк/днк представителей 
27 вирусов. ни один из образцов не зарегистриро-
ван как положительный (табл. 3). следовательно, 
оцененная аналитическая специфичность составила 
100 % (85–100 %, при 95 % ди).

в общей сложности с использованием разра-

рис. 1. частичное выравнивание последовательностей L-генавируса ласса, использованных для дизайна праймеров и зондов

Fig. 1. Partial alignment of Lassa L-gene-virus sequences used for primers and probes designing 
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Таблица 1/Table 1

Псевдовирусные частицы, использованные для оценки аналитической чувствительности метода
Pseudo-viral particles utilized for evaluation of analytical sensitivity of the method

название Штамм номер  
в GenBank

источник  
изоляции

дата  
изоляции страна линия предел детекции, 

копий/мл

LVL1 ISTH-2358-NIG-2012 KM821995 H. sapiens 2012 Nigeria н.д. 103

LVL2 LASV046-NIG-2009 KM822009 H. sapiens 2009 Nigeria н.д. 103

LVL3 LASV274-NIG-2010 KM822056 H. sapiens 2010 Nigeria н.д. 103

LVL4 LASV975-NIG-2009 KM822075 H. sapiens 2009 Nigeria н.д. 104

LVL5 G3151-SLE-2013 KM821893 H. sapiens 2013 Sierra-Leone IV 5∙104

LVL6 Josiah JN650518 H. sapiens 1976 Sierra-Leone IV 103

LVL7 G3148-SLE-2013 KM821891 H. sapiens 2013 Sierra-Leone IV 105

LVL8 LM765-SLE-2012 KM822116 H. sapiens 2012 Sierra-Leone IV 104

примечание :  н.д. – нет данных.

рис. 2. оценка аналитической чув-
ствительности разработанного ме-
тода с помощью псевдовирусных 
частиц

Fig. 2. Evaluation of analytical sensi-
tivity of the developed method, using 
pseudo-viral particles 
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ботанного метода в лаборатории вирусологии ге-
моррагических лихорадок университета им. гамаль 
абдель насера (г. конакри, гвинея) и российско-
гвинейском центре эпидемиологии и профилактики 
инфекционных болезней (киндия, гвинея) проведе-
но исследование 92 биологических образцов, при-
чем 53 образца детектированы как положительные 
и 38 – как отрицательные (табл. 4, 5). значения Ct 

Таблица 2/Table 2

аналитическая чувствительность метода,  
оцененная с помощью разведений штамма Josiah вируса ласса

Analytical sensitivity of the method,  
assessed using Lassa virus Josiah strain solutions 

концентрация, 
Фое/мл

повторы

Ct Ct Ct

104 28,2 29,0 28,6

103 32,0 31,9 31,7

102 35,8 36,1 35,9

101 39,5 39,8 39,1

5 40,4 N/D N/D

Таблица 3/Table 3

Виды вирусов, использованных для оценки аналитической специфичности
Types of viruses used for analytical specificity evaluation

вирус акроним семейство род тип нуклеиновой  
кислоты

Zaireebolavirus EBOV Filoviridae Ebolavirus рнк

Sudanebolavirus SUDV Filoviridae Ebolavirus рнк

Marburgvirus MARV Filoviridae Marburgvirus рнк

Tahynavirus TAHV Peribunyaviridae Orthobunyavirus рнк

Bataivirus BATV Peribunyaviridae Orthobunyavirus рнк

Inkoovirus INKV Peribunyaviridae Orthobunyavirus рнк

Crimean-Congo hemorrhagic fever virus CCHFV Nairoviridae Orthonairovirus рнк

Dhorivirus DHOV Orthomyxoviridae Thogotovirus рнк

FluA/H1N3 FLUAV(H1N3) Orthomyxoviridae Influenzavirus A рнк

FluA/H3N2 FLUAV(H3N2) Orthomyxoviridae Influenzavirus A рнк

FluB FLUBV Orthomyxoviridae Influenzavirus B рнк

Yellowfevervirus YFV Flaviviridae Flavivirus рнк

WestNilevirus WNV Flaviviridae Flavivirus рнк

Zikavirus ZIKV Flaviviridae Flavivirus рнк

Tickborneencephalitisvirus TBEV Flaviviridae Flavivirus рнк

Sindbisvirus SNDBV Togaviridae Alphavirus рнк

Chikungunyavirus CHIKV Togaviridae Alphavirus рнк

Rubellavirus RUBV Togaviridae Rubivirus рнк

Kemerovovirus, strain 21/10 KEMV-21/10 Reoviridae Orbivirus рнк

Tribecvirus, strain Tr19 TRBV-Tr19 Reoviridae Orbivirus рнк

HumanRotavirus A RVA Reoviridae Rotavirus рнк

Enteric Cytopathic Human Orphanvirus 11 ECHO11 Picornaviridae Enterovirus рнк

Humanimmunodeficiencyvirus 1 HIV-1 Retroviridae Lentivirus рнк

Rabiesvirus RABV Rhabdoviridae Lyssavirus рнк

HumanCytomegalovirus 5 HCMV-5 Herpesviridae Cytomegalovirus днк

Humanparvovirus B19 B19 Parvoviridae Erythroparvovirus днк

Middle East respiratory syndrome coronavirus MERS Coronaviridae Betacoronavirus рнк

положительных образцов находились в диапазоне 
21,9–39,2 циклов. таким образом, диагностическая 
чувствительность разработанного метода выявления 
рнк вируса ласса составляла 86–99 %, при 95 % 
ди, а диагностическая специфичность – 100 %.

таким образом, разработанная методика успеш-
но применялась на практике для обнаружения виру-
са ласса в гвинейской республике, используя раз-
личные типы материала от мелких млекопитающих, 
включая цельную кровь и суспензии органов M. na-
talensis, а также образцы сывороток крови людей, со-
бранных через 3–7 дней после начала заболевания. 
сделано предположение, что данный метод может 
быть использован для штаммов вируса ласса, рас-
пространенных не только в гвинее, но и на других 
эндемичных территориях, но данный факт необходи-
мо подтвердить в дальнейших исследованиях.

исследование выполнялось в рамках 
распоряжения правительства рФ от 22 декабря 
2017 г. № 2904-р о российско-гвинейском научно-
техническом сотрудничестве в области эпидемио-
логии, профилактики и мониторинга бактериальных 
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Таблица 4/Table 4

образцы биологического материала от M. natalensis, использованные для оценки диагностической чувствительности
Biological samples from M. natalensis, used for evaluation of diagnostic sensitivity

ID источник регион тип образца Ct результаты предыдущих исследований
21 M. natalensis Faranah цельная кровь 39,1 положительный
38 M. natalensis Faranah цельная кровь 35,6 положительный
39 M. natalensis Faranah цельная кровь 33,4 положительный
40 M. natalensis Faranah цельная кровь 38,9 положительный
44 M. natalensis Faranah цельная кровь 36,4 положительный
50 M. natalensis Faranah цельная кровь 29,7 положительный
81 M. natalensis Faranah цельная кровь 33,3 положительный
110 M. natalensis Faranah цельная кровь 32,9 положительный

Pool2 M. natalensis Faranah цельная кровь 35,9 положительный
103 M. natalensis Faranah цельная кровь отрицательный положительный
104 M. natalensis Faranah цельная кровь отрицательный отрицательный
105 M. natalensis Faranah цельная кровь отрицательный отрицательный
161 M. natalensis Faranah цельная кровь 32,4 положительный
163 M. natalensis Faranah цельная кровь отрицательный отрицательный
173 M. natalensis Faranah цельная кровь отрицательный отрицательный
174 M. natalensis Faranah цельная кровь 38,0 положительный
175 M. natalensis Faranah цельная кровь отрицательный отрицательный

104dl M. natalensis Faranah цельная кровь отрицательный отрицательный
195 M. natalensis Faranah цельная кровь отрицательный отрицательный
106 M. natalensis Faranah цельная кровь 34,8 положительный
108 M. natalensis Faranah цельная кровь отрицательный отрицательный
109 M. natalensis Faranah цельная кровь отрицательный положительный
111 M. natalensis Faranah цельная кровь отрицательный отрицательный
107 M. natalensis Faranah цельная кровь 37,2 положительный
99 M. natalensis Faranah цельная кровь 25,4 положительный
63 M. natalensis Faranah цельная кровь 28,0 положительный
65 M. natalensis Faranah цельная кровь 37,2 положительный
94 M. natalensis Faranah цельная кровь 33,0 положительный

11276 M. natalensis Mamou суспензия органов 22,6 положительный
11102 M. natalensis Mamou суспензия органов 25,2 положительный
11309 M. natalensis Mamou суспензия органов 24,6 положительный
11092 M. natalensis Mamou суспензия органов 21,8 положительный
11095 M. natalensis Mamou суспензия органов 24,7 положительный
11087 M. natalensis Faranah суспензия органов 24,2 положительный
11269 M. natalensis Faranah суспензия органов 27,4 положительный
11098 M. natalensis Faranah суспензия органов 22,7 положительный
12356 M. natalensis Macenta суспензия органов 24,9 положительный
13251 M. natalensis Macenta суспензия органов отрицательный отрицательный
13252 M. natalensis Macenta суспензия органов 25,0 положительный
13253 M. natalensis Macenta суспензия органов 26,3 положительный
13254 M. natalensis Macenta суспензия органов отрицательный отрицательный
13255 M. natalensis Macenta суспензия органов 23,5 положительный
13256 M. natalensis Macenta суспензия органов 21,9 положительный
13257 M. natalensis Macenta суспензия органов отрицательный отрицательный
13258 M. natalensis Macenta суспензия органов 25,1 положительный
13259 M. natalensis Macenta суспензия органов отрицательный отрицательный
13260 M. natalensis Macenta суспензия органов 25,7 положительный
13261 M. natalensis Nzerekore суспензия органов 25,2 положительный
13262 M. natalensis Nzerekore суспензия органов отрицательный отрицательный
13263 M. natalensis Nzerekore суспензия органов отрицательный отрицательный
13283 M. natalensis Nzerekore суспензия органов отрицательный отрицательный
13284 M. natalensis Nzerekore суспензия органов отрицательный отрицательный
13285 M. natalensis Nzerekore суспензия органов отрицательный отрицательный
13280 M. natalensis Nzerekore суспензия органов 26,5 положительный
13286 M. natalensis Nzerekore суспензия органов 24,7 положительный
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Таблица 5/Table 5

образцы сывороток крови людей, использованные для оценки аналитической чувствительности метода
Human blood sera samples used for evaluation of analytical sensitivity of the method

ID пол возраст регион день от начала заболевания Ct подтверждение

2136 F 40 Kankan 4 28,3 положительный

2137 M 60 Kankan 3 35,4 положительный

2140 M 60 Kankan 5 31,8 положительный

2143 F 42 Kankan 5 25,6 положительный

2144 F 61 Kankan 4 33,0 положительный

3334 M 56 Nzerekore 6 отрицательный отрицательный

3335 M 36 Nzerekore 7 отрицательный отрицательный

3336 M 36 Nzerekore 10 39,2 положительный

3337 F 61 Nzerekore 4 34,2 положительный

3338 M 40 Nzerekore 6 отрицательный отрицательный

3339 M 55 Nzerekore 2 36,9 положительный

3340 M 28 Nzerekore 5 отрицательный отрицательный

3341 M 28 Nzerekore 6 отрицательный отрицательный

3342 F 7 Mamou 4 28,3 положительный

3343 M 60 Mamou 3 30,8 положительный

3344 M 7 Mamou 5 27,6 положительный

3345 F 7 Mamou 6 24,3 положительный

3346 M 11 Mamou 7 отрицательный отрицательный

3347 M 39 Kindia 8 отрицательный отрицательный

3348 M 32 Kindia 4 отрицательный отрицательный

3349 M 39 Kindia 3 отрицательный отрицательный

3350 F 36 Mamou 7 отрицательный отрицательный

3351 F 25 Kankan 10 38,9 положительный

3352 F n/a Kankan 3 отрицательный отрицательный

3358 M 18 Faranah 5 25,9 положительный

3367 M 23 Faranah 4 36,4 положительный

3369 M 43 Faranah 3 28,6 положительный

3372 M 24 Faranah 5 отрицательный отрицательный

3373 M 15 Faranah 3 отрицательный отрицательный

3375 M 23 Faranah 5 27,9 положительный

3378 F n/a Faranah 6 26,2 положительный

3391 M n/a Faranah 8 отрицательный отрицательный

3392 M n/a Mamou 6 отрицательный отрицательный

3394 F 26 Mamou 9 отрицательный отрицательный

3396 F 35 Mamou 11 отрицательный отрицательный

3398 M 37 Mamou 4 отрицательный отрицательный

3400 M 41 Mamou 5 отрицательный отрицательный

и вирусных инфекций в гвинейской республике 
(2018–2020 гг.).
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