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Цель работы – на основе данных мониторинга и анализа заболеваемости в мире за период 2011–2020 гг. дать 
оценку эпидемиологической ситуации по холере в 2020 г. и прогноз на 2021 г. За период с 2011 по 2020 год в 
97 странах мира зарегистрировано 4413988 случаев холеры с общей тенденцией к снижению заболеваемости 
(коэффициент достоверности аппроксимации R2 – 0,5705). Однако в связи с продолжением эпидемических про-
явлений холеры в эндемичных странах Азии, Африки и Америки эпидемиологическая ситуация по холере на этих 
континентах в 2020 г. характеризовалась как неблагополучная. Отмечено появление среди эпидемически опасных 
штаммов Vibrio cholerae О1 новой, «постгаитянской» линии. В 2020 г. на территории РФ эпидемически опасных 
штаммов V. cholerae О1, О139 от людей не выделено. Из объектов окружающей среды изолировано 25 нетокси-
генных штаммов V. cholerae О1 El Tor, восемь из которых (ctxА-, tcpА+), по данным ПЦР-INDEL-типирования 
и SNP-анализа сиквенсов, принадлежали к клональному комплексу. Результаты анализа биологических свойств 
и филогенетических связей между выделенными нетоксигенными штаммами являются основой для оценки эпи-
демиологической ситуации по холере в России в 2020 г. как стабильной и аналогичного прогноза ее развития в 
2021 г. При этом нельзя исключить вероятность завоза этой инфекции из эндемичных стран и необходимость 
проведения комплекса дифференцированных противоэпидемических (профилактических) мероприятий в рамках 
государственного санитарно-эпидемиологического надзора с целью локализации и ликвидации завозного очага и 
недопущения распространения инфекции. 
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типирование, филогенетические связи, эпидемическая стабильность, прогноз.
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Abstract. Aim of the work – to assess the epidemiological situation on cholera in 2020 and to make a forecast for 
2021 based on the monitoring data and analysis of morbidity around the world for the period of 2011–2020. During the 
period between 2011 and 2020, 4 413 988 cases of cholera were recorded in 97 countries of the world with a general trend 
towards a decrease in the incidence (coefficient of accuracy of approximation R2 – 0.5705). However, due to the continu-
ing epidemic manifestations of cholera in the endemic countries of Asia, Africa and America, the epidemiological situ-
ation on cholera on these continents was characterized as unfavorable in 2020. The emergence of a new “post-Haitian” 
lineage was observed among epidemically hazardous strains of Vibrio cholerae O1. In 2020, no epidemically dangerous 
strains of V. cholerae O1, O139 were isolated from humans on the territory of the Russian Federation. 25 non-toxigenic 
V. cholerae O1 El Tor strains were isolated from environmental objects, eight out of which (ctxA-, tcpA+), according to 
PCR-INDEL typing and SNP analysis of sequences, belonged to the clonal complex. The results of the analysis of bio-
logical properties and phylogenetic relations between the isolated non-toxigenic strains provided the basis for consider-
ing the epidemiological situation on cholera in Russia in 2020 as a stable one and a similar forecast of its development 
in 2021. At the same time, the possibility of importation of this infection from endemic countries cannot be ruled out, as 
well as the need to carry out a complex of differentiated anti-epidemic (preventive) measures within the framework of 
the state sanitary-epidemiological surveillance in order to localize and eliminate the imported focus and avoid the spread 
of the infection.

Key words: cholera, epidemiological situation, V. cholerae O1, epidemically hazardous strains, genotyping, phyloge-
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В современных условиях анализ заболеваемо-
сти холерой и составление прогноза развития эпи-
демического процесса в мире и в отдельных стра-
нах является актуальной задачей для установления 
потенциальных рисков формирования эпидемиче-
ских очагов болезни в Российской Федерации (РФ) 
и определения достаточного комплекса мероприя-
тий, направленных на раннее выявление больного 
(носителя), локализацию и ликвидацию эпидемиче-
ского очага. 

В ряде стран Африки и Азии усложнению оцен-
ки реальной ситуации по холере также способствует 
начавшаяся в 2020 г. пандемия COVID-19 [1]. Кроме 
того, в ряде сообщений может говориться о числе 
случаев «острой водянистой диареи», и остается не-
ясным, какая их часть приходится на заболевания 
холерой [2, 3]. Более того, мониторинг холеры опре-
деленно указывает на то, что данная проблема оста-
ется достаточно острой в Африке, Азии и Америке 
(Гаити) и практически отсутствует в странах Океании 
(Австралии и Новой Зеландии) и Европы, где реги-
стрировались единичные завозные спорадические 
случаи без распространения инфекции [4]. 

Цель работы – на основе данных мониторинга 
и анализа заболеваемости в мире за период 2011–
2020 гг. дать оценку эпидемиологической ситуации 
по холере в 2020 г. и прогноз на 2021 г.

Оценку эпидемиологической ситуации по 
холере (2011–2020 гг.) и прогноз ее развития в 
2021 г. осуществляли с использованием офици-
альных сведений: Weekly Epidemiological Record 
of WHO; интернет-ресурсов (ProMED-mail post, 
ECDC, UNICEF и других); данных Федеральной 
службы по надзору в сфере защиты прав потреби-
телей и благополучия человека. Использованы све-
дения из проблемно-ориентированных баз данных 
«Холера Эль-Тор. Эпидемиологический анализ 
заболеваемости в мире», «Холера Эль-Тор. Мир. 
Административные территории». Анализ данных о 
выделении холерных вибрионов О1, О139 серогрупп 
из поверхностных водоемов в России базировал-
ся на донесениях управлений Роспотребнадзора по 
субъектам РФ, базе данных «Холерные вибрионы. 
Россия» и характеристиках биологических свойств и 
филогенетических связей между штаммами, изоли-
рованными на территории России. Статистическая 
обработка результатов исследований проводилась 
с использованием методов, используемых в эпи-
демиологии [5], и включала методы, заложенные в 
программы проблемно-ориентированных баз дан-
ных, а также компьютерную программу StatSoft 
STATISTICA 6.1.478 Russian. 

Анализ заболеваемости в мире за период 
2011–2020 гг. В период с 2011 по 2020 год отмечено 

4413988 случаев холеры в 97 странах мира: в Азии – 
в 30 странах, Африке – 37, Америке – 14, Европе – 13 
и в Австралии и Океании – 3. Наибольший удельный 
вес зарегистрированных случаев холеры приходил-
ся на Азию – 61,5 % (2713560 случаев). В Африке 
он составил 23,3 % (1029654), в Америке – 15,2 % 
(669028), Австралии и Океании – 0,04 % (1560), в 
Европе – 0,004 % (186) [6–13]. Выявлена общая тен-
денция к снижению заболеваемости с прогнозом на 
один год (коэффициент достоверности аппроксима-
ции R2 – 0,5705) (рис. 1).

По результатам анализа установлено превы-
шение среднего многолетнего показателя заболе-
ваемости (равного 7,3 0/0000) в 2011 г. (показатель – 
9,8 0/0000), в 2017 г. (20,3 0/0000) и в 2019 г. (15,3 0/0000) за 
счет крупномасштабных эпидемий в Гаити (2011 г.), 
в Йемене (2017 и 2019 гг.), а также крупных вспы-
шек болезни в других странах Азии и Африки. 

Проведенное углубленное исследование показа-
ло, что в Азии в динамике заболеваемости холерой 
(2011–2020 гг.) также наблюдалась тенденция к сни-
жению. Вместе с тем одна из интенсивных эпидемий 
холеры в Йемене, начавшаяся в 2016 г., продолжа-
лась и в 2020 г. На основании данной оценки эпиде-
миологическая ситуация по холере в Йемене продол-
жает оставаться напряженной с неблагоприятным 
прогнозом на 2021 г. [14, 15]. На Африканском кон-
тиненте также выявлена тенденция к снижению за-
болеваемости. В 2020 г. поступили сведения о 63170 
случаях холеры из 13 стран Африки (ДРК – 18616, 
Мозамбик – 16638, Эфиопия – 16601, Камерун – 
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Рис. 1. Динамика заболеваемости холерой в мире с полиноми-
альной линией тренда. 2011–2020 гг.
Примечание :  * – определено с использованием базы данных «Холера 
Эль-Тор. Эпидемиологический анализ заболеваемости в мире».

Fig. 1. The dynamics of cholera morbidity in the world with a poly-
nomial trend line. 2011–2020
Note :  * – determined using the database “Cholera El Tor. Epidemiological 
analysis of morbidity in the world”
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1952 и др.). Летальность составила 1,39 %. Кроме 
того, в 2020 г. в Республике Гаити зарегистрировано 
48 случаев с подозрением на холеру. Активизации 
эпидемического процесса способствовали ЧС по-
литического, социального, техногенного и природ-
ного характера. Кроме того, недостаточно развитая 
инфраструктура водоснабжения и водоотведения, 
дефицит доброкачественной воды, низкий уровень 
санитарии способствовали распространению инфек-
ции и реализации соответствующих путей и факто-
ров передачи возбудителя [16–23]. 

Межгосударственные завозы холеры были за-
регистрированы в странах Африки: в Уганду и 
Замбию из ДРК, в Замбию из Мозамбика, в Кению из 
Эфиопии. Кроме того, в 2018 г. сообщалось о случае 
завоза холеры в Казахстан (в г. Алматы из Индии, 
2017 г.) с регистрацией пяти больных, а в 2020 г. – 
в Нидерланды из Африки. Внутригосударственные 
завозы болезни, свидетельствующие о распростране-
нии инфекции в пределах одной страны, отмечались 
в Азии (Йемен) [24–27]. Следовательно, потенциаль-
ный эпидемиологический риск, связанный с завозом 
и возможным распространением, продолжает оста-
ваться реальным для стран любого континента.

В последнее десятилетие эпидемические прояв-
ления холеры были обусловлены Vibrio cholerae О1 
биовара Эль Тор, сероваров Огава и Инаба, продуци-
рующими холерный токсин классического типа и со-
держащими в основном аллели гена B-субъединицы 
холерного токсина ctxB1, ctxB7 и другие [28–37]. 
Отмечены случаи холеры, обусловленные V. chole
rae O1 классического биовара в Иране (2012–2013 гг.) 
и Индии (2012–2014 гг.), а также выделение возбуди-
теля из поверхностных водоемов в Бангладеш. Случаи 
холеры, обусловленные V. cholerae О139, зафиксиро-
ваны в Китае, Нигерии и Индонезии [38, 39]. 

Особенности свойств эпидемически опас-
ных штаммов, циркулирующих в мире. Начиная 
с 2010 г. доминирующую роль в этиологии холеры 
заняли так называемые «гаитянские» штаммы, от-
личающиеся от «предгаитянских» геновариантов по 
структуре гена ctxB, а именно присутствием нового 
аллеля ctxB7 с дополнительной миссенс-мутацией, 
приведшей к замене His/Asn в белке в позиции 20, 
которая, согласно данным Naha et al. (2020), вносит 
существенный вклад в повышение уровня токсино-
продукции, тогда как «предгаитянские» штаммы со-
держали классический аллель ctxB1 [40]. Остальные 
маркеры эпидемического потенциала (аллель струк-
турной единицы токсин-корегулируемых пилей ад-
гезии tpACIRS101, аллель гена rtxA4 с null-мутацией, 
приводящей к утрате биологической активности 
цитотоксина-актиномодулятора MARTX, и нали-
чие протяженной делеции в острове пандемичности 
VSP-II – VSP-IIΔ0495-0512) у представителей обоих ва-
риантов совпадали [40–42]. «Гаитянские» штаммы, 
вероятно, имеют индийское происхождение, они ши-
роко распространились в странах Азии, а в 2010 г. 
были завезены в РФ. Установлено, что в 2011 г. эти 

штаммы обусловили эпидемические проявления хо-
леры на Украине [43–45]. 

Биоинформационный анализ доступных полно-
геномных сиквенсов эпидемических штаммов пока-
зал, что в мире наметилась тенденция к вытеснению 
«гаитянской» линии новой, «постгаитянской». Ее 
представители отличаются наличием делеции 60 пар 
нуклеотидов в проксимальном участке гена rtxA4, в 
дополнение к характерной для «гаитянских» штам-
мов null-мутации в дистальном участке; этот аллель 
мы обозначили как rtxA4a. По всей видимости, они 
также возникли в Индии в 2012 г., а в последующие 
годы (2013–2018) все доступные для анализа индий-
ские изоляты обладали только таким генотипом, как 
и штаммы, выделенные во время эпидемических 
осложнений в Уганде (2014, 2016), Танзании (2015), 
Кении (2015, 2016, 2017), Йемене (2016, 2017), Ираке 
(2017), Бангладеш, Китае и Зимбабве (2018). Два та-
ких штамма были завезены из Индии в Москву в 
2012 и 2014 гг. [41, 43]. 

Анализ геномов штаммов седьмой пандемии 
холеры позволил выявить в их эволюции 13 линий 
дифференциации, обозначенных Т1–Т13, последова-
тельно сменяющих друг друга. «Гаитянские» штам-
мы относятся к линии Т12, тогда как вызвавшие в 
течение последних лет эпидемические осложнения, 
в том числе крупные эпидемии в Танзании (2015), 
Кении (2015–2017) и Йемене (2016–2017), образова-
ли линию Т13 [37, 46, 47]. Вероятно, аллель rtxA4a 
является дополнительным маркером данной линии, 
хотя это предположение нуждается в дальнейшей 
проверке, поскольку в базах NCBI представлено 
пока ограниченное число сиквенсов недавних изоля-
тов, а сиквенсы штаммов, выделенных после 2018 г., 
отсутствуют. 

Замещение одних линий другими происхо-
дит постепенно. Так, в Гаити до 2012 г. продолжа-
ли выделяться «гаитянские» штаммы с rtxA4, а в 
Иране (2012–2015), Ираке (2015), Демократической 
Республике Конго (2015) и Судане (2017) – штаммы, 
содержащие аллель ctxB1 [41]. Полученные данные 
свидетельствуют о необходимости проведения био-
информационного анализа полногеномных сиквен-
сов новых эпидемических штаммов по мере их по-
явления в NCBI, а в случае выделения токсигенных 
штаммов в нашей стране – включения их в такой 
анализ.

Анализ эпидемиологической ситуации по хо-
лере в Российской Федерации в 2020 г. и прогноз на 
2021 г. Наряду с характеристикой циркулирующих 
в мире возбудителей холеры, учитывались условия, 
которые могут способствовать распространению ин-
фекции в России в случае ее завоза, а также фено- и 
генотипические характеристики штаммов V. chole
rae О1, выделяемых из объектов окружающей сре-
ды (ООС) в течение текущего года, что в совокуп-
ности определяет прогноз по холере на будущий год. 
Кроме того, необходимо принимать во внимание, что 
с 2020 г. на территории страны введен ряд ограничи-
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тельных мероприятий, обусловленных эпидемиоло-
гическими осложнениями по новой коронавирусной 
инфекции.

В 2020 г. на территории РФ эпидемически опас-
ных штаммов V. cholerae О1, О139 от людей не вы-
делено. В Челябинской области зарегистрировано 
два случая выделения культур V. choleraе nonO1/
nonO139 от двух больных (внекишечная локализа-
ция). Из объектов окружающей среды изолировано 
25 нетоксигенных штаммов V. cholerae О1. Штаммы 
V. cholerae О139 не обнаружены. Следовательно, 
анализ биологических свойств и филогенетических 
связей между нетоксигенными штаммами, выделен-
ными из ООС в субъектах РФ, является базисной 
основой для оценки эпидемиологической ситуации 
по холере в 2020 г. и прогноза ее развития в 2021 г.

В семи субъектах РФ выделены 25 штам-
мов V. cholerae О1. Из них: в Ростовской обла-
сти – 9 штаммов, Удмуртской Республике – 7, 
Забайкальском крае – 4, Иркутской области – 3, 
Республике Татарстан – 2, Приморском крае  – 1, 
Республике Бурятия – 1.

Данные об обнаружении V. cholerae О1 в 2020 г. 
по точкам отбора проб сопоставимы с показателями 
предшествующих лет (рис. 2). 

Наибольший удельный вес штаммов, изоли-
рованных с 2018 по 2020 год, определен в местах 
неорганизованного рекреационного водопользова-
ния – 55 (61,8 %) штаммов; в то время как в местах 
организованного рекреационного водопользования – 
17 (19,1 %), в местах сброса хозяйственно-бытовых 
сточных вод – 15 (16,8 %), в зонах санитарной охра-
ны поверхностных водоемов, используемых для 
централизованного питьевого водоснабжения, и в 
точках по санитарно-гигиеническим и эпидемиоло-
гическим показаниям – по 1 штамму (по 1,1 %). 

По результатам идентификации 25 штаммов 
холерных вибрионов О1 установлено, что культуры 
типичны по родовым и видовым признакам и отно-
сятся к V. cholerae O1 El Tor.

Результаты серологических исследований по-
казали, что наиболее высокий процент выделенных 
культур V. cholerae O1 El Tor принадлежал к серова-
ру Инаба – 15 штаммов (60,0 %), Огава – 9 (36,0 %), 
к R-варианту – 1 штамм (4,0 %). По результатам 
ПЦР-анализа все штаммы отнесены к эпидемиче-
ски не опасным (не содержали ген ctxА): 8 штаммов 
(Ростовская область) имели ген tcpА (ctxА-, tcpА+), 
а остальные штаммы имели характеристику ctxА-, 
tcpА-. Для выявления особенностей нетоксигенных 
штаммов холерных вибрионов проведено ПЦР-
генотипирование по наличию/отсутствию 14 генов-
мишеней штаммов V. cholerae О1. Обнаружено 
пять ПЦР-генотипов штаммов холерных вибрио
нов О1, выделенных из ООС на территориях России. 
Установлено, что наибольшее количество нетокси-
генных культур холерных вибрионов О1 вошло в ге-
нотип А3 – 13 штаммов (52,0 %). Штаммы холерного 
вибриона, выделенные в 2020 г. в Ростовской обла-
сти, распределились между двумя генотипами – А1 
и А2, которые встречались у штаммов, изолирован-
ных в других регионах России в предшествующие 
годы [48]. В Иркутской области и Забайкальском 
крае штаммы V. cholerae О1 имели генотипы А3 и 
А5, а также А3 и А4 соответственно. На остальных 
территориях изолированные штаммы относились к 
генотипу А3. 

По результатам INDEL-типирования (рис. 3) 
штаммов V. cholerae О1 с определением схожих с 
ними, выделенных в разное время на различных тер-
риториях, установлено, что все штаммы распредели-
лись между 32 генотипами, составившими 12 кла-
стеров [49, 50].

Рис. 2. Удельный вес V. cholerae О1, выделенных из поверхност-
ных водоемов в различных точках отбора проб. Россия, 2018–
2020 гг.

Fig. 2. Specific gravity of V. cholerae O1 isolated from surface water 
bodies at various sampling points. Russia, 2018–2020

Рис. 3. Дендрограмма, построенная по результатам кластерного 
анализа 

Fig. 3. Dendrogram based on the results of cluster analysis
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Показана взаимосвязь между генотипами и ме-
стом изоляции штаммов, четкая приуроченность 
ряда генотипов к определенным регионам (рис. 4). 
Отмечены факты повторного выделения одного и того 
же генотипа на протяжении нескольких лет. Так, в 
2020 г. на территории Забайкальского и Приморского 
краев, Иркутской области, Удмуртской Республики, 
республик Бурятия и Татарстан выделялись штам-
мы, принадлежащие к генотипу B3. Штаммы ука-
занного генотипа выделялись ранее: в Республике 

Татарстан – в 2016 г., в Иркутской области – в 2015 
и 2017 гг., в Забайкальском крае – практически еже-
годно, кроме 2018 г. Изолировано два штамма гено-
типа C1, являющихся R-вариантом V. cholerae О1, 
из одной и той же точки (г. Иркутск, р. Ушаковка) с 
промежутком в два года (2018 и 2020 гг.). 

Эти данные свидетельствуют в пользу длитель-
ной персистенции отдельных клонов V. cholerae О1. 
Однако в ряде субъектов РФ наблюдалось кратков-
ременное выделение штаммов одного генотипа. Так, 

Рис. 4. Взаимосвязь между INDEL-гено
типом и местом выделения штаммов 
V. cholerae О1

Fig. 4. Relations between the INDEL-
genotype and the site of isolation of 
V. cholerae O1 strains
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в 2018 г. в Кировской области выделен штамм с ге-
нотипом B3; в Липецкой – в 2019 г. с генотипом B2; 
в Республике Крым, несмотря на повторные выде-
ления (в 2016 и 2019 гг.), изолированные культуры 
обнаружены в разных точках и принадлежали к раз-
ным генотипам – С4 и B5; в Свердловской области 
культуры генотипа B2 изолированы в 2016 и 2017 гг., 
что предполагает случайную контаминацию водных 
объектов при отсутствии благоприятных условий 
для персистенции холерных вибрионов. 

Штаммы, выделенные в 2020 г. в Ростовской 
области (г. Ростов-на-Дону), распределились между 
тремя генотипами (А1, G1 и E3). Генотип Е3 – в 2016 г. 
встречался в Хабаровском крае и Республике Коми. 
Штаммы О1 с генотипом G1 были ранее (2015 г.) 
изолированы в Краснодарском крае и Челябинской 
области. Штаммы с генотипом А1 выделены одно-
кратно в течение эпидемиологического сезона. 
Следовательно, в данном случае можно судить о на-
личии условий для сохранения и о вероятном заносе 
нетоксигенных штаммов (ctxА-, tcpА+).

Оценка филогенетических связей между неток-
сигенными штаммами, выделенными из ООС, про-
ведена с использованием SNP-анализа сиквенсов 
шести (2020 г.) изолятов V. cholerae O1 El Tor. Для 
сравнения в анализ включены геномы, ранее полу-
ченные и депонированные в NCBI (рис. 5) [51, 52]. 

Проведенный анализ показал, что штамм 
V. cholerae О1 № 111 оказался близким штаммам, 
представителям клонального комплекса, получив-
шим необычно широкое распространение в водо-
емах г. Сочи в 2015 г., а штаммы № 3–20 – штамму 
из Калмыкии (2014 г.). Четыре штамма 2020 г. по ре-
зультатам анализа составили отдельный кластер, что 
свидетельствует об их принадлежности к клональ-
ному комплексу. Эти данные совпадают с резуль-

татами ПЦР-типирования, а разделение SNP на два 
INDEL‑генотипа, по-видимому, объясняется большей 
разрешающей способностью INDEL‑типирования и 
отражает изменчивость в пределах клонального ком-
плекса, что вполне естественно для водных нетокси-
генных штаммов V. cholerae О1. Штаммы, выделен-
ные в предшествующие годы, также группировались 
в кластеры, включающие изоляты разных лет и мест 
выделения. На наш взгляд, это может свидетельство-
вать в пользу длительной персистенции отдельных 
клонов и возможности их заносов на другие терри-
тории.

Эпидемиологическая ситуация по холере в стра-
нах Азии, Африки и Северной Америки (Гаити) в 
2020 г. характеризовалась как неблагополучная с не-
благоприятным прогнозом на 2021 г. Учитывая риски 
продолжения эпидемических проявлений холеры в 
эндемичных странах, межконтинентальные, межго-
сударственные и трансграничные завозы, и несмо-
тря на общую тенденцию снижения динамики забо-
леваемости за десятилетний период (2011–2020 гг.), 
не исключаются завозы инфекции в другие страны, 
в том числе в отдельные субъекты РФ. 

Ежегодное выделение из ООС в России не-
токсигенных штаммов, среди которых встречались 
V. cholerae О1 ctxА-, tcpА+, свидетельствует о на-
личии условий их персистенции в водоемах, а так-
же риска возникновения спорадических случаев и 
локальных вспышек острых кишечных инфекций 
вследствие наличия ряда факторов патогенности у 
нетоксигенных штаммов [53, 54]. 

Таким образом, на территории России в 2020 г., 
на фоне введения действенных мер в связи с панде-
мией COVID-19, обеспечено поддержание стабиль-
ной эпидемиологической ситуации по холере. Анализ 
результатов мониторинговых исследований, выя-
вивший отсутствие завозов холеры из эндемичных 
стран и выделения токсигенных штаммов V. cholerae 
О1, О139 от людей и из водных объектов окружаю-
щей среды, а также оценка филогенетических связей 
нетоксигенных штаммов V. cholerae О1, изолирован-
ных из ООС в субъектах РФ, позволяет прогнозиро-
вать стабильность эпидемиологической обстановки 
по холере в нашей стране на 2021 г. Однако нельзя 
исключить вероятность завоза этой болезни из энде-
мичных стран, что предполагает в рамках государ-
ственного санитарно-эпидемиологического надзора 
за холерой проведение дифференцированного ком-
плекса противоэпидемических (профилактических) 
мероприятий с целью локализации и ликвидации за-
возного очага холеры и недопущения распростране-
ния инфекции. 

Конфликт интересов. Авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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