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цель работы – обобщение результатов мониторинга холеры в 2021 г., оценка современных тенденций раз-
вития эпидемического процесса и прогнозирование эпидемиологической ситуации в российской Федерации на 
2022 г. в период 2012–2021 гг. в мире зарегистрировано 4117264 случая холеры с распространением инфекции 
в 83 странах всех континентов с тенденцией снижения заболеваемости в странах азии и африки. динамика по-
месячной заболеваемости в 2021 г. связана с чрезвычайными ситуациями как факторами эпидемиологического 
риска. эпидемии и вспышки холеры регистрировались на фоне пандемии COVID-19 и представляли двойную 
нагрузку для систем здравоохранения. вместе с тем обобщение результатов мониторинга холеры на террито-
риях субъектов рФ показало, что прогноз об эпидемическом благополучии на 2021 г. полностью оправдался. 
определено, что увеличение количества нетоксигенных штаммов Vibrio cholerae о1 (67), выделенных из водных 
объектов, по сравнению с 2020 г. (25) в основном связано с принадлежностью ряда изолятов к клональным ком-
плексам. изучение филогенетических связей продемонстрировало, что обнаружение штаммов, имеющих гено-
типы, которые уже выявлялись у выделенных в предыдущие годы, свидетельствовало об их персистентном по-
тенциале. выявление штаммов с новыми генотипами, которые ранее устанавливались у штаммов, циркулирую-
щих на других территориях, указывало на возможность их периодических завозов. прогноз эпидемиологической 
ситуации по холере в россии на 2022 г. связан с продолжением существования рисков завоза. при отсутствии 
реализации данных эпидемиологических рисков прогнозируется стабильная эпидемиологическая обстановка по 
этой инфекции на территории страны. предполагается продолжение обнаружения в водных объектах окружаю-
щей среды эпидемически незначимых штаммов холерных вибрионов O1 серогруппы, в том числе их клонов и/
или клональных комплексов, включая штаммы, которые могут явиться этиологическим фактором спорадических 
случаев или вспышек заболеваний. 
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Abstract. The aim of the work was to summarize the results of cholera monitoring in 2021, to assess current trends 
in the development of the epidemic process, and to predict the epidemiological situation in the Russian Federation for 
2022. It was established that within the period of 2012–2021, 4117264 cases of cholera with the spread of infection 
across 83 countries on all continents were registered in the world and there was a downward trend in the incidence in Asia 
and Africa. The dynamics of monthly morbidity in 2021 was associated with emergencies as factors of epidemiological 
risk. Epidemics and outbreaks of cholera were documented against the background of COVID-19 pandemic and laid a 
double burden on healthcare systems. At the same time, based on the overview of the results of cholera monitoring in the 
constituent entities of the Russian Federation, it was shown that the forecast of epidemic well-being given for 2021 was 
fully justified. It has been determined that the increase in the number of non-toxigenic strains of Vibrio cholerae O1 (67) 
isolated from water bodies compared to 2020 (25) is mainly due to the appurtenance of a number of isolates to clonal 
complexes. The study of phylogenetic relation has demonstrated that the detection of strains with genotypes which were 
previously identified in the isolates evidences the persistence potential. The identification of strains with new genotypes, 
which were earlier established in the strains circulating in other territories, pointed at the possibility of the occasional im-
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холера остается актуальной проблемой для 
здравоохранения ряда стран мира с учетом регистра-
ции непрогнозируемых вспышек, крупномасштаб-
ных эпидемий на фоне чрезвычайных ситуаций (чс) 
различного происхождения в странах азии (йемен, 
бангладеш, индия, непал), африки (нигерия, 
нигер, демократическая республика конго (дрк), 
мозамбик и др.), ранее в странах карибского бас-
сейна (гаити). природные чрезвычайные ситуации, 
приравненные к стихийным бедствиям (засухи и на-
воднения), и продолжающаяся пандемия COVID-19 
усугубляют социальные проблемы [1–7]. внутри-, 
межгосударственная и межконтинентальная мигра-
ция населения, играющая основную роль в генезе 
вспышек и эпидемий на различных континентах, 
продолжает определять эпидемиологические риски 
завоза холеры в россию. 

цель работы состояла в оценке современных 
тенденций развития эпидемического процесса, обоб-
щении результатов мониторинга холеры в 2021 г. и 
прогнозировании эпидемиологической ситуации в 
российской Федерации на 2022 г. 

Тенденции развития эпидемического процесса 
при холере в мире за период 2012–2021 гг. и эпиде-

миологические риски, связанные с возможностью 
завоза холеры на территорию России. при мони-
торинге холеры в мире установлено, что за рассмат-
риваемый временной период воз информировала 
о 4117264 случаях холеры с распространением ин-
фекции в 83 странах всех континентов: в африке –  
в 36 странах, азии – 24, америке – 10, европе – 11 
и австралии с океанией – 2. в структуре заболе-
ваемости холерой наибольший удельный вес прихо-
дился на азию – 68,7 % (2829443), в африке он со-
ставил 23,8 % (979923), в америке – 7,5 % (307761), 
европе – 0,003 % (118) и австралии с океанией – 
0,0005 % (19) [8–15]. летальность в 2021 г. в мире – 
1,4 %, в африке – 2,9 %, азии – 0,03 %. в динамике 
заболеваемости холерой с 2012 по 2021 год выявлена 
тенденция снижения с прогнозом на один год (коэф-
фициент аппроксимации R2=0,5123) (рис. 1). 

тренды на снижение заболеваемости определе-
ны в азии (R2=0,5587) и африке (R2=0,4084). при 
среднем многолетнем показателе заболеваемости 
в мире 6,598 0/0000, в азии он составил 7,572 0/0000, в 
африке – 12,307 0/0000, что было обусловлено чс раз-
личного происхождения, способствующими активи-
зации и функционированию эпидемического процес-

portations. The forecast of the epidemiological situation on cholera in Russia for 2022 is associated with the continuous 
existence of risks of introduction. If these epidemiological risks are not realized, a favorable epidemiological situation is 
predicted regarding this infection in the country. It is expected that the detection of epidemiologically insignificant strains 
of V. cholerae O1 in environmental water bodies, along with their clones and/or clonal complexes, will remain, including 
strains that may be an etiological factor in sporadic cases or outbreaks of disease.

Key words: cholera, epidemic process, Vibrio cholerae O1, epidemiological situation, non-toxigenic strains, genotyp-
ing, phylogenetic relations, forecast.
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рис. 1. динамика заболеваемости холе-
рой в мире, 2012–2021 гг.

Fig. 1. Dynamics of cholera incidence in 
the world, 2012–2021
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са на указанных континентах. установлена взаимо-
связь между динамикой помесячной заболеваемости 
в 2021 г. и имевшими место чс, природными и со-
циальными условиями как факторами эпидемиоло-
гического риска. так, рост заболеваемости относи-
тельно среднемесячного уровня (0,236 0/0000) с июня 
(0,348 0/0000) по октябрь (0,386 0/0000) был обусловлен 
продолжающимися во времени и по территориям 
эпидемиями в нигерии, нигере, дрк и йемене на 
фоне чс социального (политическая и экономиче-
ская нестабильность, внутренняя миграция населе-
ния), природного (ливни, наводнения с частичным 
или полным разрушением социальной инфраструк-
туры городов, в части, касающейся водоснабжения 
и водоотведения) характера, других социальных и 
природных условий и, как следствие, гуманитарных 
кризисов. 

небезынтересно отметить, что после февра-
ля 2019 г. холеру в гаити, которая определяла ин-
тенсивность заболеваемости в америке, регионе 
карибского бассейна и мире (с 2011 г.), не регистри-
ровали при продолжающемся гуманитарном кризи-
се, чс природного происхождения (землетрясение, 
2021 г.) и других социальных рисках [16].

за анализируемый период зарегистрирован 
1591 завоз холеры, в том числе в страны азии – 1244 
(78,2 %), африки – 143 (9,0 %), америки – 89 (5,6 %), 
европы – 99 (6,2 %) и австралию с океанией – 16 
(1,0 %). характерно, что в азии и африке завозы 
были в основном межгосударственными, в том числе 
трансграничными, как правило, с распространением 
инфекции; в европе – без распространения.

эпидемиологическая обстановка в мире ха-
рактеризовалась наличием в азии стойких (индия, 
бангладеш) и формированием вторичных эндемич-
ных очагов в 14 административных территориях 
непала и йемена. по данным T. Zohra et al. [17], 
холера являлась эндемичной в пакистане на осно-
вании обнаружения токсигенных штаммов Vibrio 
cholerae в сточных водах ряда регионов. в африке 
выявлена 41 эндемичная административная терри-
тория в 16 странах восточной (зимбабве, кения, 
замбия, сомали, танзания, уганда, мозамбик, ма-
лави, эфиопия), западной (нигерия, гана, либе рия), 
центральной (ангола, дрк, камерун) и северной 
(Южный судан) африки. молекулярно-биоло-
ги ческая характеристика штаммов V. cholerae O1 
El Tor, обусловивших эпидемии и вспышки на раз-
личных континентах (азия, африка) в последнее 
десятилетие, приведена в работах M.P. Bugayong 
et al. [18], S.R. Nayak et al. [19], E. Ekeng et al. [20], 
B.B. Pal et al. [21], A.M. Smith et al. [22], K.L. Thong 
et al. [23] и др. 

отмечены случаи холеры, обусловленные 
V. cho lerae о139, в течение последних десяти лет в 
бангладеш [24] и индии [25]. заслуживает внимания 
метаанализ клинических штаммов V. cholerae о1 из 
различных стран мира, показавший общую, относи-
тельно высокую устойчивость к тетрациклинам [26]. 

необходимо подчеркнуть, что эпидемии и 
вспышки холеры регистрировались на фоне панде-
мии COVID-19 и представляли двойное бремя для 
систем здравоохранения африки. при этом ущерб, 
вызванный пандемией COVID-19 на континенте, 
превышал все предыдущие и современные вспышки 
заболеваний с точки зрения масштабов и стойкости 
последствий [27]. из-за отсутствия эффективного 
надзора и ослабления системы здравоохранения, 
поскольку усилия были направлены на борьбу с 
COVID-19, данные о вспышках холеры в большин-
стве африканских стран были ограничены и неопре-
деленны [28]. M. Alsabri et al. [29] констатируют, что 
йемен в условиях гуманитарного кризиса борется не 
только с COVID-19, но и с другими инфекциями, в 
том числе холерой, не имея ресурсов для решения 
социальных проблем. 

вместе с тем нельзя не отметить реализацию 
резолюции семьдесят первой всемирной ассамблеи 
здравоохранения (WHA71.4), пункт 11.2, 26 мая 
2018 г., раздел «профилактика холеры и борьба с 
ней», глобальной дорожной карты, включающей ме-
роприятия по улучшению водоснабжения, гигиены и 
санитарии (WASH), а также вакцинации, направлен-
ных на снижение бремени холеры в странах азии и 
африки [30–35].

Обобщение результатов мониторинга хо-
леры в РФ в 2021 г., прогноз эпидемиологической 
ситуации на 2022 г. при эпидемиологическом мо-
ниторинге холеры на территории россии в 2021 г. 
больных (вибриононосителей) холерой не зареги-
стрировано, как и выделения из объектов окружаю-
щей среды (оос) эпидемически значимых штаммов 
V. cholerae. 

удельный вес изолированных нетоксигенных 
штаммов холерных вибрионов о1 серогруппы из 
водных объектов по точкам отбора за период 2012–
2021 гг. приведен на рис. 2. 

установлено, что наибольший процент штаммов 
V. cholerae о1 приходился ежегодно на точки отбора 
проб в местах неорганизованного рекреационного во-
допользования. отмечено снижение доли холерных 
вибрионов в местах организованного рекреационно-
го водопользования и сброса хозяйственно-бытовых 
сточных вод и др. приведенные результаты монито-
ринга контаминации V. cholerae о1 водных объектов 
указывают на оправданность существующей тактики 
эпидемиологического надзора в части, касающейся 
выявления потенциальных факторов эпидемиологи-
ческого риска в реализации водного пути распростра-
нения возбудителя в случае завоза холеры. по анали-
тическим данным референс-центра по мониторингу 
холеры (ростовский-на-дону противочумный инсти-
тут) и противочумного центра роспотребнадзора, в 
2021 г. в 10 субъектах рФ из оос выделено 67 не-
токсигенных штаммов V. cholerae о1, т.е. в 2,7 раза 
больше, чем в 2020 г. [7]. установлено, что 83,5 % 
штаммов изолировано на территориях субъектов, 
входящих в Южный федеральный округ (республика 
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калмыкия – 15 штаммов; ростовская область – 10; 
республика крым – 10) и дальневосточный фе-
деральный округ (приморский край – 21 штамм). 
выявлено, что обнаруженные штаммы были типич-
ными по родовым и видовым свойствам, принад-
лежали к биовару эль тор. по сравнению с 2020 г., 
сохранилась тенденция количественного превалиро-
вания штаммов V. cholerae о1 El Tor, относящихся к 
серовару инаба (64,2 %). 

в результате скрининга по пцр-генотипам [36] 
показано, что выделенные штаммы разделились на 
две ветви: первая – с генетической характеристикой 
ctxA–tcpA–, а вторая – ctxA–tcpA+. Штаммы, отнесен-
ные к первой ветви, представлены семью генотипа-
ми, объединенными в четыре кластера. Штаммы вто-
рой ветви принадлежали к одному пцр-генотипу.

при INDEL-типировании не выявлено новых 
генотипов среди штаммов 2021 г. по сравнению с 
установленными нами ранее [7]. при этом оказалось, 
что увеличение числа изолятов в 2021 г. связано с 
выявлением клональных комплексов. так, штам-
мы (ctxA–tcpA+), выделенные в ростовской области, 
распределились между двумя генотипами, которые 
встречались на данной территории ранее. все штам-
мы, изолированные в республике крым, составля-
ли один клон, прежде не установленный на данной 
территории. однако штаммы с указанным геноти-
пом циркулировали в предыдущие годы в водоемах 

ростовской и свердловской областей, приморского 
края и республики калмыкия. все штаммы, выде-
ленные в 2021 г. в приморском крае, представляли 
собой один клон, так же как и три штамма, изоли-
рованных в свердловской области. Штаммы, выде-
ленные в забайкальском крае, кроме одного, также 
имели один генотип. среди штаммов, выделенных в 
водоемах республики калмыкия, были штаммы, ко-
торые имели генотипы, не встречавшиеся ранее на 
этой территории. 

итоги сравнительного анализа SNP-типирова-
ния [37] имеющихся на сегодняшний день полноге-
номных сиквенсов днк (WGSs) штаммов 2021 г. в 
сравнении с изолятами предшествующих лет пред-
ставлены на дендрограмме (рис. 3). 

как видно из рис. 3, штаммы, выделенные в 
ростовской области в 2020–2021 гг., сформирова-
ли общий кластер, дистанцированный от других 
штаммов, однако образовали две ветви, соответ-
ствующие клональным комплексам, выявленным 
при пцр- и INDEL-типировании. при этом в пер-
вую ветвь (2021 г.) попал также штамм, выделен-
ный в этом регионе в 2018 г. Штаммы, выделенные 
в республике крым, распределились по четырем 
различным группам, что может быть следствием 
нескольких независимых заносов. Штаммы, изо-
лированные в свердловской области, были отнесе-
ны к одному клону и имели одинаковый генотип. 

рис. 2. удельный вес штаммов V. chole-
rae, выделенных из водных объектов с 
учетом точек отбора проб. рФ, 2012–
2021 гг.

Fig. 2. Specific gravity of V. cholerae 
strains isolated from water bodies taking 
into account sampling points. Russian 
Federation, 2012–2021
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Штаммы из республики калмыкия распределились 
между двумя кластерами, они оказались близки 
штаммам из ростовской и свердловской областей, 
республик татарстан и крым. генотипы штаммов 
из вологодской области близки к таковым штам-
мов из ростовской области и республик крым и 
калмыкия, а также штаммов из республик бурятия, 
татарстан, иркутской области и забайкальского 
края. отдельный кластер образован штаммами 
2020–2021 гг. из бурятии, татарстана, иркутской 
области, забайкальского и приморского краев. 
помимо этого, три штамма (два из приморского и 
один из забайкальского края) образовали отдель-
ный кластер, существенно отличающийся от дру-
гих изолятов.

с целью определения структуры детерминант 
факторов персистенции, обеспечивающих выжи-
вание вибрионов в оос, и факторов патогенности, 

определяющих их потенциальную опасность как 
возбудителей оки, мы провели более подробный 
биоинформационный анализ на примере WGSs 
штаммов, выделенных в ростове-на-дону (4 изолята 
2020 г., 3 – 2021 г. и 1 – 2018 г.). как известно, многие 
из искомых факторов являются, по сути, факторами 
патогенности/персистенции, реализуя те или иные 
функции в разных экологических нишах. 

по результатам Blast-поиска представители 
двух клональных комплексов содержали наборы 
интактных генов факторов патогенности/персистен-
ции, перечисленных в таблице. 

все штаммы объединяло присутствие острова 
патогенности VPI c геном tcpA типа эль тор. пили 
TCP являются не только ключевым фактором коло-
низации кишечника, но и способствуют биоплен-
кообразованию на хитиновых поверхностях водных 
членистоногих [38], повышая таким образом персис-

рис. 3. дендрограмма SNP-генотипов штаммов V. chole-
rae O1, выделенных в рФ 

Fig. 3. Dendrogram of SNP-genotypes of V. cholerae O1 
strains isolated in the Russian Federation
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тентный потенциал. общим было и отсутствие ряда 
генетических маркеров (таблица). вместе с тем име-
лись и различия по некоторым детерминантам, пред-
ставленным разными аллелями.

самым заметным отличием явилось наличие 
в WGSs штаммов 2020 г. кластера генов системы 
секреции третьего типа (T3SS), отсутствующего у 
штаммов 2021 и 2018 гг. данный кластер содержал 
все гены регуляторов транскрипции, транслоконов и 
эффекторов, аллели которых отличались от таковых 
референс-штамма AM-19226 (AATY0200000000), но 
сохраняли интактность, что указывает на возмож-
ность их экспрессии. известно, что эффекторы T3SS 
способствуют колонизации кишечника и вызывают 
тяжелую летальную диарею у лабораторных живот-
ных [39]. высказывалось предположение о ее воз-
можном вкладе в выживаемость вибрионов в водных 
оос в ассоциации с их обитателями [40].

у представителей обоих клональных комплек-
сов выявлены и кластеры другой контакт-зависимой 
системы секреции (T6SS): основные и три дополни-
тельных [41] – Aux1, Aux2 и Aux3, тогда как Aux4 
отсутствовал. все перечисленные детерминанты 
T6SS с большой долей вероятности обеспечивают 

экспрессию данной системы секреции, которая игра-
ет важную роль не только в персистенции, убивая 
конкурентные бактерии, способствуя колонизации 
хитина ракообразных и защищая от поедания одно-
клеточными хищниками [42], но и является мощным 
фактором патогенности, участвующим в колониза-
ции кишечника и убивающим макрофаги [43].

остров патогенности VPI-2 штаммов 2021 и 
2018 гг. был полным, тогда как у клонов 2020 г. утра-
тил протяженный дистальный участок, но сохранил 
nan-nag-область, ответственную за катаболизм и 
транспорт сиаловых кислот – источника углерода 
для питания как в оос, так и в кишечнике [44]. гены 
этой области различались по числу и локализации 
SNP у представителей двух комплексов. 

у всех штаммов присутствовали интактные гены 
других факторов патогенности/персистенции, в боль-
шинстве своем идентичные либо близкие друг другу, 
кроме гена коллагеназы vchC штаммов 2021 и 2018 гг., 
содержащего делецию 9 п.н., не вызвавшую сдвига 
рамки считывания. с другой стороны, штаммы 2020 г. 
отличались усеченным геном глобального регулятора 
aphA в результате делеции 8 п.н., сдвига рамки и об-
разования преждевременного стоп-кодона. 

основные различия штаммов холерных вибрионов – представителей клональных комплексов  
по данным биоинформационного анализа полногеномных сиквенсов

Main differences between Vibrio cholerae strains – representatives of clonal complexes according to bioinformatics analysis  
of whole genome sequences

детерминанты
Determinants

годы / Штаммы
Years / Strains

2020 / 173, 220, 237, 240 (4 из 8 )
2020 / 173, 220, 237, 240 (4 of 8)

2021 / 71, 87, 138 (3 из 10)
2021 / 71, 87, 138 (3 of 10) 

2018 / 94 (единичный)
2018 / 94 (single)

кластер T3SS 
Cluster T3SS

полный
complete

– –

остров VPI-2
Island VPI-2

неполный
incomplete

полный
complete

полный
complete

nanH* 66–67 SNP pt pt

nagA* 37 SNP 12 SNP 12 SNP

vchC pt
Δ9пн без сдвига рамки 
Δ9bp without frame shift

Δ9пн без сдвига рамки
Δ9bp without frame shift

cytR** pt 11 SNP 11 SNP

aphA**
Δ8пн, усечен (342 пн)

Δ8bp, truncated (342 bp)
pt (540 пн)
pt (540 bp)

pt (540 пн)
pt (540 bp)

другие детерминанты, общие  
для всех штаммов и в большинстве 
идентичные

Other determinants shared by all strains 
and mostly identical

остров VPI c геном tcpAET, основной и 3 дополнительных кластера T6SS, кластеры, ответственные за синтез 
цитотоксина MARTX и биопленкообразование msh, vps1-rbm-vps2, гены гемолизина hlyA, металлопротеаз 
hapA, prtV, сериновых протеаз vesA, vesB, vesC, ivaP, rssP цитотонического фактора/эстеразы cef, регулято-
ров toxR, luxO, hapR, hns, cytR, vpsR, vpsT

VPI island with tcpAET gene, main and 3 auxilliary T6SS clusters, clusters responsible for synthesis of MARTX 
cytotoxin and biofilm formation msh, vps1-rbm-vps2, genes of hemolysin hlyA, metalloproteases hapA, prtV,  
serine proteases vesA, vesB, vesC, ivaP, rssP, cytotonic factor/esterase cef, regulators toxR, luxO, hapR, hns, cytR, 
vpsR, vpsT

отсутствующие у всех штаммов

Absent in all strains

профаги CTX, preCTX, RS1, острова пандемичности VSP-1 и VSP-2, гены cholix-токсина chxA, термоста-
бильного токсина stn/sto

CTX, preCTX, RS1 prophages, pandemicity islands VSP-1 and VSP-2, genes of cholix toxin chxA, thermostable 
toxin stn/sto 

примечания :  pt – прототипные гены; Δ – делеция; * – гены nan-nag-области; ** – гены регуляторов транскрипции.

Notes:  pt – prototype genes; Δ – deletion; * – genes from nan-nag region; ** – genes of transcription regulators.
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таким образом, как показали данные анализа 
WGSs, представители обоих клональных комплек-
сов, несмотря на некоторые различия, обладают 
наборами интактных детерминант факторов, обе-
спечивающих высокий персистентный потенциал. 
очевидно, их экспрессия в совокупности с условиями 
оос и явилась причиной довольно продолжительно-
го присутствия в водоемах. более того, не исключена 
и возможность переживания штамма 2018 г., кото-
рый, не встретив в свое время благоприятных усло-
вий для размножения, каким-то образом сохранился 
и спустя три года дал начало клональному комплексу 
2021 г. все изученные штаммы представляют потен-
циальную опасность возникновения спорадических 
заболеваний либо локальных вспышек. 

проведенное специалистами иркутского науч-
но-исследовательского противочумного институ-
та сибири и дальнего востока дополнительное 
молекулярно-генетическое исследование на основа-
нии MLVA-типирования по пяти локусам вариабель-
ных тандемных повторов [45] штаммов, выделенных 
из водоема в приморском крае в 2021 г., подтверди-
ло их принадлежность к одному клону: все штаммы 
входили в один кластер на дендрограмме (рис. 4). 
характерной особенностью указанного кластера ока-
залось отсутствие амплификации локуса VcD. при 
этом, несмотря на относительно продолжительное 
(на протяжении двух недель) обнаружение холерно-
го вибриона в пробах воды, изолированные штаммы 
характеризовались идентичным MLVA-генотипом 
(13_0_12_5_0) и лишь в одном случае идентифици-
рован однолокусный вариант с увеличенным числом 
повторов по VcA (14_0_12_5_0). варианты холерно-

го вибриона с аллельным профилем, идентифициро-
ванным у приморских штаммов, ранее на террито-
рии сибири и дальнего востока не обнаруживались. 
при реконструкции филогении с использованием 
глобальной выборки геномов V. cholerae группа 
штаммов из приморского края также сформирова-
ла отдельный кластер в составе филогенетический 
линии L4, включающей выделенные на разных тер-
риториях в мире нетоксигенные варианты холерного 
вибриона. кластер приморских штаммов дистанци-
рован от изолятов с других территорий сибири и 
дальнего востока 2021 г. выделения. уникальность 
молекулярно-генетических свойств клона V. chole-
rae о1 из р. седанки приморского края позволяет 
предполагать его заносное происхождение.

изолированные в забайкальском крае в 2021 г. 
два штамма V. cholerae о1 распределились на два 
самостоятельных генотипа как при MLVA-типирова-
нии, так и при полногеномном анализе. следует от-
метить, что один из них по MLVA-профилю оказался 
идентичен изоляту из республики бурятия (2021 г.). 
однако при полногеномном анализе, несмотря на 
принадлежность изолятов из забайкальского края 
и республики бурятия к одному кластеру, штамм 
из забайкальского края демонстрирует большее 
сходство с ранее выделенным (2019 г.) на указан-
ной территории V. cholerae о1. второй изолят из 
забайкальского края входит в гетерогенную группу, 
включающую как ранее выделенные на данной тер-
ритории штаммы, так и штаммы с других террито-
рий, в том числе из хабаровского края 2021 г. 

эпидемически незначимые штаммы V. chole-
rae о1 ежегодно выделяются из водных объектов в 

рис. 4. дендрограмма, построенная по алгоритму UPGMA на основании результатов MLVA-типирования штаммов V. cholerae, вы-
деленных в 2020–2021 гг. на территории сибири и дальнего востока

Fig. 4. Dendrogram built using the UPGMA algorithm based on the results of MLVA typing of V. cholerae strains isolated in Siberia and the 
Far East in 2020–2021



31

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2022; 1       Reviews

республике калмыкия. результаты ретроспектив-
ного анализа свойств изолятов 2009–2018 гг., про-
веденного сотрудниками российского научно-иссле-
довательского противочумного института «микроб» 
с помощью SNP-типирования [46], показали их гене-
тическое разнообразие и выявили циркулирующие 
на этой территории уникальные сиквенс-типы, что 
послужило основанием для предположения об их 
длительной персистенции. наряду с этим установ-
лена генетическая близость штаммов, отнесенных к 
генотипу ctxA–tcpA+VPI-2Δ+VSP–, (где VPI-2Δ+ озна-
чает наличие делеций в этом острове патогенности, 
а VSP – остров пандемичности), со штаммами, обна-
руженными в эндемичных по холере регионах мира, 
что свидетельствует о вероятности их периодическо-
го завоза на территорию россии. проведенный нами 
сравнительный пцр-, INDEL- и SNP-анализ изолятов 
2015–2021 гг. также позволил выявить как «персисти-
рующие» генотипы, так и ранее не встречавшиеся в 
калмыкии, но выделявшиеся в других регионах рФ, 
откуда и могли быть занесены [47].

таким образом, результаты анализа тенденций 
развития эпидемического процесса по холере в мире 
дают основание отметить, что в 2022 г., несмотря на 
снижение заболеваемости в странах африки и азии, 
сохранятся эпидемиологические риски завоза ин-
фекции на территорию россии. об этом свидетель-
ствуют зарегистрированные в 2021 г. завозы холеры 
(1591 случай, в основном межгосударственный, в 
том числе трансграничный). установлена взаимо-
связь между динамикой помесячной заболеваемости 
в 2021 г. и имевшими место факторами эпидемиоло-
гического риска – чс, связанными с природными и 
социальными условиями. 

на основании обобщения и анализа результатов 
мониторинга холеры в рФ в 2021 г. следует отметить, 
что больных (вибриононосителей) холерой не заре-
гистрировано. не зарегистрировано выделение из 
оос эпидемически значимых штаммов V. cholerae. 
увеличение количества выделенных из водных объ-
ектов эпидемически незначимых штаммов, по срав-
нению с предыдущим годом, связано с принадлежно-
стью ряда изолятов к клональным комплексам, а не 
с расширением их пространственного распростра-
нения по субъектам. обнаружение нетоксигенных 
штаммов V. cholerae о1, имеющих генотипы, кото-
рые ранее уже выявлялись у штаммов, выделенных в 
предыдущие годы, а также повторные выделения из 
одного водного объекта штаммов, принадлежащих 
к одному клону (клональному комплексу), на наш 
взгляд, может свидетельствовать об их персистент-
ном потенциале и о наличии в водоемах условий, 
способствующих сохранению холерных вибрионов. 
обнаружение штаммов с новыми генотипами, т.е. 
не встречавшимися у штаммов, изолированных из 
оос в конкретном субъекте рФ, но выявлявшими-
ся у штаммов, циркулирующих на других террито-
риях, указывает на возможность их периодических 
завозов. следовательно, прогноз об эпидемическом 

благополучии и стабильности эпидемиологической 
ситуации по холере на территориях субъектов рФ, 
данный на 2021 г., полностью оправдался. 

прогноз на 2022 г. состоит в том, что будут 
оставаться актуальными эпидемиологические рис-
ки, связанные с возможностью завоза инфекции на 
территорию страны. при отсутствии их реализации 
эпидемиологическая обстановка по холере в россии 
будет характеризоваться стабильностью. с высокой 
долей вероятности предполагается продолжение 
обнаружения в водных объектах окружающей сре-
ды нетоксигенных штаммов холерных вибрионов 
о1-серогруппы, в том числе их клонов и/или кло-
нальных комплексов, включая штаммы, которые 
могут явиться этиологическим фактором спорадиче-
ских случаев или вспышек. 
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