
ОБЗОРЫ И ПРОГНОЗЫ

11

На современном этапе 7-й пандемии холера 
продолжает оставаться приоритетной проблемой 
мирового здравоохранения в связи с эпидемиями 
на различных континентах, появлением изменен-
ных в геноме вариантов штаммов Vibrio choleraе О1, 
основных в этиологии холеры и с более тяжелым 
клиническим течением, повышением уровня анти-
биотикорезистентности холерных вибрионов. Это 
определяет необходимость постоянного слежения 
за распространением холеры как одного из основ-
ных компонентов эпидемиологического надзора 
на глобальном и других территориальных уровнях. 
В Международных медико-санитарных правилах 
(2005 г.) подчеркивается необходимость своевремен-
ного обмена информацией об инфекционных болез-
нях, который способствует эффективному предот-
вращению их распространения [2]. Не менее важным 
является использование при этом информационных 
технологий, основой которых являются базы данных, 
создаваемые с целью адекватного отражения проис-

ходящих событий.
Для анализа, оценки масштабов, характера 

распространения инфекции и прогноза использо-
ваны проблемно ориентированные базы данных 
«Холера Эль-Тор. Эпидемиологический анализ за-
болеваемости в мире», «Холера Эль-Тор. Мир. 
Административные территории», «Холера Бенгал», 
«Холера Эль-Тор. Эпидемиологический анализ за-
болеваемости в СНГ, России». Формирование их 
осуществляли с использованием сведений из Wkly 
Epidemiologic Record World Health Organization 
(WER WHO) (2003–2012 гг.), A ProMED-mail post 
(http://www.pro med mail.org) (2007–2012 гг.), с сайтов 
The Pan American Health Organization/World Health 
Organization, научных публикаций из поисковой си-
стемы PubMed. 

По оценкам ВОЗ, официально сообщаемые 
данные о холере, предоставляемые разными страна-
ми, продолжают оставаться неполными по причине 
неадекватного функционирования (или отсутствия) 
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систем лабораторной диагностики и эпидемиологи-
ческого надзора или же исходя из экономических, со-
циальных и политических причин [34].

Мир. Установлено, что с 2003 по 2012 год (неу-
точненные данные из ProMed) в мире зарегистриро-
вано 2269248 больных холерой в 109 странах мира. 
Эпидемии, вспышки и завозы инфекции имели ме-
сто в Азии, Африке, Америке, Европе и Австралии с 
Океанией (таблица). 

В структуре мировой заболеваемости наиболь-
ший удельный вес за указанный период приходится 
на страны Африки – 66,16 % и Америки – 28,94 %, в 
Азии он составил 4,34 %, в Австралии с Океанией – 
0,55 %, в Европе – 0,01 %. Крупномасштабная эпи-
демия в Гаити и интенсивные вспышки в других 
странах Северной Америки в 2010–2012 гг. обусло-
вили самую высокую долю больных (56,56, 61,22 и 
60,75 %) в мировой заболеваемости. В 2012 г. в мире 
сохранилась тенденция роста заболеваемости (отно-
сительно 2003 г.) со средним ежегодным темпом при-
роста – 3,947 %. На 2013 г. прогнозируется сохране-
ние роста заболеваемости с учетом прямолинейной 
линии тренда относительно эмпирической динамики 
заболеваемости..

Исходя из понятия глобализации распростране-
ния инфекционных болезней [5], мы можем конста-
тировать глобальное распространение холеры при 
наличии рисков к возникновению эпидемий и их 
реализации.

Америка. Эпидемии, вспышки и завозы холе-
ры зарегистрированы в 17 странах, из них в 8 стра-
нах Северной Америки (Гаити, Доминиканская 
Республика, Куба, США, Канада, Мартиника, Пу-
эрто-Рико, Сент-Мартин), в 6 – Южной (Брази лия, 
Венесуэла, Колумбия, Парагвай, Чили, Эквадор) и в 
2 – Центральной (Гватемала, Мексика). Установлено, 
что средний ежегодный темп прироста заболеваемо-
сти холерой в 2012 г. составил 144,331 %, на 2013 г. 
по показателям прямолинейного тренда сохраняет-
ся рост заболеваемости. Это обусловлено продол-
жающейся широкомасштабной эпидемией в Гаити, 
начавшейся в октябре 2010 г. По данным Haitian 
Ministry of Public Health and Population (министерства 

общественного здравоохранения и народонаселения 
Гаити), с 18.10.2010 по 12.12.2012 г. зарегистриро-
вано 629300 больных холерой, 7824 чел. умерли, 
эпидемия продолжается [27]. Это свидетельствует 
о хроническом во времени течении эпидемического 
процесса с поражением всех десяти департаментов 
страны и столицы Порт-о-Пренс. В соответствии с 
определением понятия эндемичности, данного ВОЗ 
[34], это указывает на наличие предпосылок, каковы-
ми являются социальные, эколого-гигиенические и 
природные условия, для формирования эндемичных 
территорий в Гаити и, как следствие, ежегодная акти-
визация эпидемического процесса. Отмечены завозы 
холеры в страны Американского и других континен-
тов с распространением (Доминиканская Республика, 
Куба) и без распространения холеры (США, шта-
ты Флорида и Майами, Канада, Багамские острова, 
Англия, Германия). 

Штаммы V. cholerae, вызвавшие эпидемию в 
Гаити, были идентифицированы как токсигенные 
серогруппы О1 биовара Эль Тор серовара Огава 
[9]. D.Talkington et al. [31] при характеристике 
штаммов V. cholerae О1, выделенных от больных в 
Гаити в 2010–2011 гг., обнаружили доминирующий 
KZGS12.0088/KZGN11.0092 SfiI/NotI PFGE-про филь 
и близкий ему вариант KZGS12.0089/ KZGN11.0092 
также в штаммах из Афганистана, Камеруна, Индии, 
Непала, Омана, Пакистана и Южной Африки. Среди 
штаммов из Гаити авторы работы идентифицировали 
четыре новых профиля рестрикции NotI, пять – SfiI 
и девять новых сочетаний – SfiI/NotI, что указыва-
ет, по их мнению, на эволюцию штамма, вызвавше-
го вспышку. При секвенировании генов ctxB и tcpA 
штаммов из Гаити, Африки (Камеруна) и Южной 
Азии (Индии и Непала) установлено наличие клас-
сического аллеля ctxB-7, впервые идентифицирован-
ного в 2007 г. во время вспышки в индийском штате 
Орисса, «генотип 1» [26], а также наличие tcpETCIRS 
аллеля, что позволило авторам сделать заключение 
о распространении штаммов с указанными маркера-
ми в глобальных масштабах и родстве штаммов из 
Гаити со штаммами не только из Южной Азии, но и 
из Африки. A.R.Reimer et al. [29] при секвенирова-

Сведения о холере в мире, 2003–2012 гг.

Год Азия Африка Америка Европа Австралия с Океанией Всего в мире

2003 3526 108067       33  12 0 111638

2004 5764  95560       36  21 2 101383

2005 6834 125082       24  12 3 131955

2006 2472 234349       10  62 3 236896

2007 11325 166583         8  44 3 177963

2008 10842 179323         7  22 0 190194

2009 1902 217333        17  17 1957 221226

2010 13819 115106 179594  15 9000 317534

2011 38504 188740 361267  71 1541 590123

2012 3397  71315 115623    1 0 190336

Всего 98385 1501458  656619 277 12509 2269248
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нии полного генома и сравнении однонуклеотидных 
полиморфизмов (hqSNPs), содержащихся в основных 
генах V. cholerae О1 из Гаити (2010–2011 гг.), уста-
новлено более близкое генетическое родство со штам-
мами из Индии (2009 г.), чем из Камеруна (2010 г.). 
Результаты исследования согласуются с получен-
ными данными C.S.Chin et al. [9] о наличии общего 
предка у двух штаммов (H1 и H2) от больных холерой 
из Гаити (2010 г.) и вариантных штаммов V. cholerae 
О1 биовара Эль Тор, выделенных в Бангладеш в 2002 
и 2008 гг. Заслуживает внимания мнение A.R.Reimer 
et al.: «… доказательства специфического географи-
ческого источника и пути заноса штамма, который 
стал причиной вспышки холеры в Гаити, невозмож-
но получить по результатам микробиологических 
исследований. Только широкомасштабные эпиде-
миологические исследования и микробиологические 
сведения будут в состоянии предоставить заключи-
тельные доказательства того, каким путем холера по-
пала на остров Гаити» [29].

В марте 2012 г. Национальной лабораторией 
здравоохранения Гаити выделены впервые в Анс 
Руж, департамент Артибонит, V. cholerae О1 биовара 
Эль Тор серовара Инаба наряду с циркулирующими 
штаммами серовара Огава. С использованием моле-
кулярных методов (гель-электрофорез в пульсирую-
щем поле, мультилокусный VNTR-анализ и секвени-
рование генов ctxB и tcpA) штаммы обоих сероваров 
были неотличимы. Этот феномен (перехода из одно-
го серовара в другой) наблюдался во время эпидемий 
ранее и может быть обусловлен наличием популяци-
онного иммунитета [25].

При наметившейся тенденции к снижению чис-
ла больных холерой в 2012 г. прогноз по холере в 
Гаити остается неблагоприятным вследствие разру-
шенной инфраструктуры в пострадавших от земле-
трясения городах и населенных пунктах, много лю-
дей по-прежнему живет в антисанитарных условиях 
лагерей для беженцев. В репортаже пресс-службы со 
2-го Межгосударственного саммита Министерства 
общественного здравоохранения и народонасе-
ления Гаити и Министерства здравоохранения 
Доминиканской Республики (октябрь 2012 г.) отме-
чено, что необходимо принять меры по искоренению 
холеры на острове Эспаньола в ближайшие 10 лет в 
соответствии с программой совместной борьбы, рас-
считанной на 2012–2022 гг. [32]. 

По данным Pan American Health Organization/
World Health Organization (PAHO/WHO), в 
Доминиканской Республике с 2010 по 2012 год (на 
2 ноября) зарегистрировано 27797 больных холерой 
с 418 летальными исходами. Выявлено распростра-
нение инфекции с поражением 11 провинций страны 
и регистрацией холеры ежегодно в двух из них – Сан-
Хуан и Сантьяго. Из Доминиканской Республики хо-
лера импортирована в 2011 г. в Венесуэлу, а также 
США (Нью-Йорк и штат Массачусеттс), Мексику и 
Испанию [3], в 2012 г. – в Сент-Мар тин, страну, рас-
положенную на острове с одноименным названием в 

северо-восточной части Карибского моря [18]. 
Необходимо отметить, что холера на Кубе обна-

ружена впервые за период 7-й пандемии в конце июня 
2012 г. Это связано с завозом инфекции из Гаити в 
провинцию Гранма, город Мансанильо, с группой 
добровольцев и медперсонала (119 чел.), которые вы-
езжали в Порт-о-Пренс в целях оказания помощи в 
борьбе с холерой. Начало вспышки обусловлено кон-
таминацией воды нескольких скважин, используемой 
для питьевого водоснабжения [10]. Впоследствии хо-
лера распространилась в девяти из 13 муниципали-
тетов провинции Гранма с завозами внутри страны 
в Гавану, в провинции Сантьяго-де-Куба, Артемиса, 
Гуантанамо, Ольгин, Лас-Тунас, Маябеке. Ураганы 
Иссак (август 2012 г.) и Сэнди (октябрь 2012 г.) стали 
причиной штормов и обширного наводнения в указан-
ных провинциях, что способствовало повторному ро-
сту заболеваемости и распространению инфекции [11, 
12, 13 ,15, 16, 17]. По данным PAHO/WHO и сведени-
ям из ProMED, в 2012 г. на Кубе зарегистрировано 500 
больных холерой, инфицирование которых произошло, 
в основном, с реализацией водного, а также алиментар-
ного (употребление недостаточно термически обрабо-
танных крабов) путей передачи возбудителя инфекции 
[10, 14]. На Кубе выделен оригинальный гаитянский 
токсигенный штамм V. cholera O1 биовара ЭльТор се-
ровара Огава [11]. 

Ежегодно поступают в ВОЗ сообщения о завозах 
холеры в США и Канаду и периодически, как пра-
вило, без распространения возбудителя инфекции, в 
другие страны.

Азия. Характеризуя эпидемиологическую об-
становку по холере за последнее десятилетие, необ-
ходимо отметить следующее:

- все семь пандемий холеры начинались в Азии;
- на континенте, в Бангладеш и Индии, сфор-

мировались стойкие эндемичные очаги холеры, что 
обусловливает ежегодную активизацию эпидемиче-
ского процесса с внутри-, межгосударственными и 
межконтинентальными завозами инфекции;

- в Азии сформировались пандемические штам-
мы V. cholerae O1 биовара Эль Тор, обусловившие 
начало 7-й пандемии в 1961 г., с последующим рас-
пространением в 1970–1991 гг. по всем континентам 
мира; 

- на эндемичных территориях, в Индии, сфор-
мировались штаммы V. cholerae O139 серогруппы, 
обусловившие взрывной характер эпидемии холеры 
Бенгал в 1992 г., с последующим распространением 
в других странах континента и завозами в Европу и 
Америку;

- в начале 1990–2000-х годов появились генети-
чески измененные варианты V. cholerae O1 биовара 
Эль Тор, несущие аллель гена ctxB классического 
типа (ctxB-1) и содержащие SXT и VSP-2 с изменен-
ной структурой [9, 20, 26]. Кроме того, были обна-
ружены измененные варианты V. cholerae O139 [19]. 
Генотипы штаммов V. cho le rae О1, несущие класси-
ческий аллель ctxB-1, обнаруженные в Индии, рас-
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пространились в другие страны Азии и в Африку, 
а имеющие классический аллель ctxB-7 – в страны 
Азии, Африки и на Американский континент. Это по-
зволило сделать вывод, что штаммы V. cholerae О1 
Эль Тор, имеющие классический аллель ctx-B, рас-
пространяются в глобальном масштабе [31].

C начала 7-й пандемии холера зарегистрирована 
в 51 (85,0 %) стране Азии, с 2003 по 2012 год – в 26. 
За последнее десятилетие выявлена тенденция сни-
жения заболеваемости со средним ежегодным тем-
пом снижения – 1,662 %. Вместе с тем следует от-
метить расширение нозоареала с 6 стран (2006 г.) до 
13 (2011 г.) с крупными вспышками в Центральной 
Азии: в Афганистане – 2369 и 3733 больных холерой 
(2010 и 2011 гг.), Юго-Западной: в Йемене – 31789 
(2011 г.), Иране – 1187 (2011 г.), Юго-Восточной: 
Вьетнаме – 1946 (2007 г.) и 606 (2008 г.), Таиланде – 
1974, Индонезии – 1007 (2008 г.), на Филиппинах – 
1778 (2012 г.), Вьетнаме – 606 (2010 г.), Малайзии – 
586 (2011 г.) и Южной: в Индии – 206 и 1171 (2011 и 
2012 гг.), Непале – 1790 (2010 г.), Пакистане – 164 и 
527 (2010 и 2011 гг.) и других.

Следует отметить, что кроме Индии и Бангладеш 
с эндемичными территориями, в остальных странах 
континента нами выявлено наличие предпосылок к 
формированию эндемичных очагов (Вьетнам), по-
следовательное во времени и поэтапное в простран-
стве (по провинциям, округам, штатам, регионам) 
продолжающееся распространение эпидемической 
холеры.

При анализе основных фенотипических и гено-
типических характеристик штаммов V. cholerae O1 
биовара Эль Тор, связанных с эндемичной холерой 
в Дакке, Бангладеш (2006–2011гг.), S.M.Rashed et al. 
[28] с использованием ПЦР-амплификации мутаций 
типа DMAMA и секвенированием ДНК гена ctxB 
выявлена точечная мутация в положении 58 (C–A), 
которая привела к замещению гистидина аспараги-
ном в положении 20, и установлены переход от ctxB 
генотипа 1 к генотипу 7 у штаммов (2008–2010 гг.), 
а также резистентность к триметоприм/суль фа ме то-
кса золу и фуразолидону, в отдельные годы – к эри-
тромицину – 33 и 11 % (2006 и 2011 гг.) и тетрацикли-
ну – 33, 78, 0, 100 % и 27 % (2006–2010 гг.) при от-
сутствии IntlI (интегрона I). Штаммы V. cholerae O1 
с генотипом 1 ctxB, выделенные во время эпидемий 
(2007, 2008 и 2010 гг.) в Ассаме (северо-восточная 
Индия), были устойчивы в 100 % к триметоприм/
сульфаметоксазолу и в 40 % к тетрациклину [7] , 
что, по мнению авторов работы, требует пересмотра 
схем антибиотикотерапии при холере. A.Naha et al. 
[23] с использованием ПЦР-анализа для дифферен-
циации аллелей гена ctxB классического, эльтор и 
«гаитянского» типа показали, что 93,3 % штаммов 
V. cholerae O1, выделенных в Индии, Калькутте в 
2011 г., несли новый аллель.

G.Shakya et al. [30] выявлена у V. сholerae O1, 
выделенных от больных холерой в 2007–2010 гг. в 
Непале, резистентность к налидиксовой кислоте и 

фуразолидону (100 %), тетрациклину (21 %), ци-
профлоксацину (4 %), эритромицину (16%) и котри-
моксазолу (90 %). Обнаружены ctx-3 и ctx 3b типы 
холерного токсина в штаммах сероваров Огава (2007, 
2010 гг.), Инаба (2007 г.) и Огава (2008–2010 гг.) со-
ответственно.

Летальность в Азии варьировала от 0,24 % 
(2004 г.) до 1,12 % (2011 г.), достигая 6,0 % на 
Филиппинах (2010 г.), 17,0 % – в Афганистане 
(2003 г.) и 42,0 % – в Пакистане (2011 г.).

Африка. В динамике заболеваемости холерой с 
2003 по 2012 год отмечены самые высокие показа-
тели – до 34,892 0/0000 (2006 г.) и 32,358 0/0000 (2009 г.). 
Установлено, что на 2013 г. прогнозируется с учетом 
прямолинейного тренда сохранение роста заболе-
ваемости. Больные холерой выявлены в 46 (86,8 %) 
странах, на 199 административных территориях 
континента. Продолжалось расширение нозо ареала 
за счет вовлечения в эпидемический процесс новых 
административных территорий и стран, в том числе 
впервые за период пандемии (Южный Судан, 2012 г.). 
Эпидемиологические осложнения имели место во 
всех регионах континента с наиболее высокими по-
казателями заболеваемости в странах Центрального, 
Восточного и Западного (рис. 1). Крупные вспышки и 
эпидемии отмечены в странах Восточного региона: в 
Мозамбике – 20080 больных холерой (2004 г.), 19679 
(2009 г.), Эфиопии – 54070 (2006 г.), 31509 (2009 г.), 
Сомали – 41643 (2007 г.), 77636 (2011 г.); Зимбабве – 
60055 (2008 г.), 68153 (2009 г.); Центрального: в 
Демократической Республике Конго – 27272 (2003 г.), 
20642 (2006 г.), 28269 (2007 г.), 22899 (2009 г.), 13884 
(2010 г.), 21700 (2011 г.); Анголе – 67257 (2006 г.), 
Чаде – 17267 (2011 г.), Камеруне – 22433 (2011 г.); 
Западного: в Либерии – 34740 (2003 г.), Гвинее-
Бисау – 25111 (2005 г.), Нигерии – 44456 (2010 г.), 
23377 (2011 г.), Гане – 6989 (2012 г.) и Северного ре-
гиона: в Судане – 30662 (2006 г.). 

Рис. 1. Динамика заболеваемости холерой по регионам Африки, 
2003–2012 гг.
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При анализе эпидемических проявлений холеры 
по департаментам, штатам и другим административ-
ным территориям стран Африки (2007–2012 гг.) от-
мечено формирование эндемичных очагов на 25 ад-
министративных территориях 12 стран Восточного 
(Зимбабве, Кения, Замбия, Сомали, Танзания, 
Уганда, Мозамбик), Западного (Нигерия, Гана) и 
Центрального (Демократическая Республика Конго, 
Камерун, Ангола) регионов, что определяет неблаго-
приятный прогноз.

На основании анализа данных о холере в Африке 
(2007–2012 гг.) установлено, что основными причи-
нами и условиями эпидемиологического неблагопо-
лучия в странах и на их отдельных административ-
ных территориях продолжали оставаться чрезвычай-
ные ситуации природного характера: наводнения, ве-
дущие к разрушению канализационных сооружений 
с последующей контаминацией поверхностных во-
доемов, используемых для питьевого водоснабжения 
(Ангола, 2007 г.; Мозамбик, 2008, 2011 гг.; Кения, 
2008, 2010, 2011 гг.; Зимбабве, 2008 г.; Уганда, 2010 г.; 
Сомали, 2010–2012 гг.; Нигерия, 2011 г.; Камерун, 
2010, 2011гг.; Демократическая Республика Конго 
2011 г.; Чад, 2010, 2011 гг.; Малави, Нигер, 2012 г.; 
Сьерра-Леоне, Гана, Мали, 2012 г.), засухи и, как 
следствие, перебои с водой (Кения, 2010 г.; Ангола, 
2010 г.; Сомали, 2010–2012 гг.; Нигер, 2012 г.). 

Среди социальных факторов следует выделить 
основные: разрушение инфраструктуры водоснабже-
ния и канализации, отсутствие доброкачественной 
воды, неудовлетворительные санитарно-гигие ни-
ческие условия (Сомали, Зимбабве, Демократическая 
Республика Конго, Ангола, Камерун, Мозамбик, 
Уганда, Бурунди, Сьерра-Леоне, Замбия, Гана, 
Гвинея); использование для питья контаминиро-
ванной воды из реки Манафна в Уганде (2008 г.), 
рек Руиру, Рагана в Кения (2009, 2010 гг.), Лвакака, 
протекающей вдоль границы между двумя страна-
ми – Угандой и Кенией (2010 г.), из озера Виктория 
(Кения, 2008 г.; Танзания, 2010 г.), из реки Конго 
(Демократическая Республика Конго, 2011 г.); ми-
грация внутри страны (Зимбабве, 2008–2011 гг.; 
Демократическая Республика Конго, 2007 г.; Танзания, 
Нигерия, 2010 г.; Кения 2011 г.; Сомали, 2011, 2012 гг.; 
Мали, Нигер, Сьерра-Леоне, Уганда, 2012 г.). Традиции 
и обычаи населения (поминальные обеды) способство-
вали распространению холеры с реализацией алимен-
тарного и контактного путей передачи возбудителя ин-
фекции (Зимбабве, 2008 г.). Войны и беспорядки вну-
три стран, в Анголе (2007, 2008 гг.), Демократической 
Республике Конго (2008, 2012 гг.), Сомали (2012 г.), 
Мали (2012 г.) обусловливали переход от риска к воз-
никновению эпидемий. 

Летальность в Африке варьировала от 1,78 
(2005 г.) до 3,21 % (2008 г.), достигая 10 % (Нигер, 
2005 г.; Камерун, Гана, 2007 г., Буркина-Фасо, 2011 г.), 
13 и 15 % (Центрально-Африканская Республика, 
2004 и 2011 гг.), 16 % (Чад, 2005 г.), 54 % (Сомали, 
2008 г.), что связано с отсутствием надлежащей ме-

дицинской помощи и слабой инфраструктурой меди-
цинских услуг.

При эпидосложнениях в странах Африки выде-
лены генетически измененные и обладающие мно-
жественной антибиотикорезистентностью штаммы 
V. cholerae O1 биовара Эль Тор [6, 8, 21, 22, 24]. 

Европа. Эпидемиологическая ситуация была 
обусловлена завозами инфекции. Высокие показа-
тели в динамике заболеваемости в 2006 г. были свя-
заны с единичными завозами холеры в Германию, 
Испанию, Италию, Нидерланды, Норвегию, Россию, 
Францию, Швейцарию, Швецию и 49 импортируе-
мыми случаями в Великобританию, в 2011 г. – 32 
завозами инфекции в Великобританию и вспыш-
кой холеры на Украине. Распространения инфекции 
(кроме Украины) не отмечено. О смертельном исходе 
у одного из четырех больных сообщено в ВОЗ из 
Германии (2010 г.). 

Австралия с Океанией. За последнее десяти-
летие впервые зарегистрированы крупные вспыш-
ки холеры в Папуа-Новая Гвинея – 1957 (38,910/0000) 
больных в 2009 г., 8997 (178,870/0000) – в 2010 г. и 
1535 (30,520/0000) – в 2011 г. Имели место завозы в 
Австралию (2002–2007, 2010, 2011 гг.) без распро-
странения возбудителя инфекции. 

Страны СНГ. Эпидемиологическая обстановка 
за анализируемый период определялась вспышка-
ми холеры завозного происхождения в Казахстане 
(2005 г.) и на Украине (2011 г.). По данным ВОЗ, име-
ли место также импортируемые единичные случаи 
холеры на Украину (2007 г.) и в Казахстан (2008 г.). 
Завозы холеры на фоне изоляции в указанных и дру-
гих странах СНГ атоксигенных гемолизположитель-
ных V. cholerae O1 биовара Эль Тор из поверхност-
ных водоемов и других объектов окружающей среды 
позволяют, в целом, оценить ситуацию как неустой-
чивую. Прогноз остается неблагоприятным в плане 
возможных завозов инфекции и заносов холерных 
вибрионов с водой рек из сопредельных, неблагопо-
лучных по холере стран.

Россия. В настоящее время в России сохраня-
ется тенденция снижения заболеваемости с темпом 
16,494 %. Наличие 236 международных пунктов про-
пуска через Государственную границу Российской 
Федерации, различные виды и объемы миграции на-
селения определяют существование реальной угро-
зы завоза холеры всеми видами международного 
транспорта на любую административную террито-
рию независимо от типа по эпидемическим проявле-
ниям холеры. Подтверждением этому могут служить 
завозы холеры с выделением от больных V. cholerae 
O1 биовара Эль Тор серовара Огава, ctxA+ и tcpA+ в 
Башкортостан (2004 г.), Мурманскую область (2006 г.) 
и Москву (2010, 2012 гг.) из Индии; в Тверскую об-
ласть и Москву – из Таджикистана (2005 г.). Завоз 
V. cholerae O1 биовара Эль Тор серовара Огава, 
ctxA– и tcpA+ с определенным VNTR-генотипом в 
Ростовскую область (2005 г.) из Таджикистана при-
вел к локальной вспышке с регистрацией двух боль-
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ных холерой и 30 вибриононосителей и реализаци-
ей водного пути передачи возбудителя инфекции 
[4]. Изучение V. cholerae O1, выделенных в период 
вспышки, позволило установить их клональную при-
роду и филогенетическое отличие от токсигенных 
штаммов, взятых в исследование [1].

Одно из ключевых мест при оценке и прогнози-
ровании эпидемиологической обстановки по холере 
занимают данные о выделении холерных вибрионов 
из объектов окружающей среды. С использованием 
сведений проблемно ориентированной базы данных 
«Холерные вибрионы. Россия» установлено, что в 
2003–2012 гг. в 29 субъектах Рос сийской Федерации 
из водных объектов выделено 624 штамма V. cholerae 
О1 биовара Эль Тор и 18 – V. cholerae О139 серогруп-
пы, гемолизположительных, ctxA– и tcpA–, а также 
два штамма V. cholerae О1 биовара Эль Тор, ctxA+ и 
tcpA+ (Санкт-Петербург, 2005 г.; Ростовская область, 
Таганрог, 2011 г.). Неравномерность выделения 
V. cho lerae О1 ctxA– и tcpA– с подъемами в 2005, 2007, 
2008, 2009 и 2011 гг. свидетельствует о на личии непо-
стоянно действующих факторов, обусловливающих 
контаминацию вибрионами водных и других объек-
тов окружающей среды, и необходимости проведе-
ния эпидемиологического расследования при их изо-
ляции. Штаммы V. cholerae О139 были изолированы 
в Москве (2005–2006, 2008 гг.), Иркутской (2006 г.), 
Челябинской (2010, 2012 гг.) областях и Хабаровском 
крае (2003 г.).

Создание информационного фонда о контами-
нации холерными вибрионами поверхностных во-
доемов с учетом действующей в стране тактики эпи-
демиологического надзора позволило установить, 
что на территориях I типа по эпидемическим про-
явлениям холеры изолировано 86 (13,75 %) штаммов 
V. cholerae О1 серогруппы, II типа – 345 (55,11 %), 
III типа подтипа А – 122 (19,48 %), III типа подти-
па Б – 73 (11,66 %). Штаммы V. cholerae О1 гемоли-
зотрицательные, ctxA+ и tcpA+, были изолированы 
на территориях I типа и III типа подтипа А. Сезон 
обна ружения – с мая (Ростовская область, 2006 г.; 
Москва, 2005 г.; Хабаровский край, 2002, 2003 гг.) по 
сентябрь. 

Следует отметить выявленную ежегодную за-
кономерность наибольшего выделения V. cholerae 
О1 из объектов окружающей среды в Южном – 302 

(48,25 %) и Дальневосточном – 134 (21,40 %) феде-
ральных округах (рис. 2). V. cholerae О139 были об-
наружены в поверхностных водоемах Уральского – 7 
(38,89 %), Центрального – 5 (27,78 %), Сибирского – 
5 (27,78 %) и Дальневосточного – 1 (5,55 %) феде-
ральных округов. Это указывает на необходимость 
выявления потенциальных рисков контаминации 
холерными вибрионами О1/О139 серогрупп водных 
объектов и их устранение.

С учетом данных о завозах холеры и ежегодном 
выделении холерных вибрионов из объектов окру-
жающей среды прогноз по холере в России остается 
неблагоприятным.

По материалам 65-й сессии Всемирной 
Ассамблеи Здравоохранения, резолюция А65/1 (16 
марта 2012 г.), в разделе Холера: механизмы борьбы 
и профилактики (резолюция WHA 64.15) отмечено, 
что страны предпринимают серьезные усилия по 
активизации борьбы с холерой в районах, эндемич-
ных по этой инфекции. Но достижение прогресса 
затрудняется в результате возросшей численности 
населения мира, проживающего в антисанитарных 
условиях, повышения уровней миграции, неадекват-
ной инфраструктуры, воздействия изменений клима-
та, а также конкурирующих приоритетов в области 
общественного здравоохранения. Усилия по борьбе 
с холерой вступают в настоящее время в новую фазу 
активного применения противохолерных вакцин во 
время вспышек в целях сокращения смертности. 
Важно, чтобы кампании по вакцинации не препят-
ствовали проведению других высокоприоритетных 
мероприятий, таких как инвестиции в инфраструкту-
ру водоснабжения, санитарии и гигиены. Они счита-
ются единственными долгосрочными мерами борь-
бы с холерой [33].

Сохраняющаяся тенденция роста заболеваемо-
сти, завозы холеры, приводящие к крупным вспыш-
кам и эпидемиям, формирование эндемичных очагов 
в ряде стран Азии и Африки, распространение гене-
тически измененных вариантов V. cholerae О1 биова-
ра Эль Тор с эпидемическим и пандемическим потен-
циалом свидетельствуют о продолжении 7-й панде-
мии холеры и определяют, в целом, неблагоприятный 
прогноз по инфекции на глобальном уровне. 

Приносим благодарность Т.В.Ковалёвой, сотруд-
нику лаборатории эпидемиологии ООИ РостНИПЧИ, 
за помощь при подготовке материалов для статьи.
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