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геморрагическая лихорадка с почечным синдромом (глпс) ежегодно диагностируется среди жителей 
г. хабаровска. целью исследования является анализ хантавирусов – возбудителей глпс у жителей хабаровска 
и серых крыс (Rattus norvegicus) – природных носителей вируса сеул, отловленных в хабаровске и его окрест-
ностях. материалы и методы. исследованы образцы сывороток крови (в 2017 г. – плазмы крови) от 75 боль-
ных глпс за 2016–2023 гг. и образцы ткани легких от 1468 крыс, отловленных в 2011–2023 гг. результаты и 
обсуждение. генетически доказано присутствие вируса сеул (SEOV) в образцах от серых крыс из г. хабаровска 
и пригородного поселка приамурский еврейской автономной области, выявлено 2 рнк изолята вируcа SEOV, 
33 изолята вируса хантаан (HTNV), 9 изолятов вируса амур (AMRV) у больных глпс из г. хабаровска. 
Филогенетический анализ фрагментов L- и S-сегментов генома показал, что три рнк-изолята от R. norvegicus, 
отловленных в г. хабаровске и его окрестностях, и два изолята от больных глпс являются вариантом вируса 
SEOV, наиболее близким к штаммам вируса из китая (99 % гомологии) и отличающимся от варианта этого вируса 
из г. владивостока. предполагается, что городской очаг вируса сеул в хабаровске и его окрестностях сформиро-
вался в результате завоза носителей вируса из китая, где этот вариант вируса широко распространен. полученные 
данные свидетельствуют, что заболеваемость глпс у жителей хабаровска, обусловленная заражением вирусами 
HTNV и AMRV, связана с поездками в различные сельские районы дальнего востока.
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Abstract. Hemorrhagic fever with renal syndrome (HFRS) is registered annually among residents of Khabarovsk 
city, Russia. The aim of the study was to conduct a genetic analysis of hantaviruses, the causative agents of HFRS, in 
residents of Khabarovsk city and in Norway rats (Rattus norvegicus), a natural reservoir of Seoul virus (SEOV), captured 
in Khabarovsk and its suburbs. Materials and methods. Blood sera samples from 75 patients with HFRS, collected in 
2016–2023 (blood plasma – in 2017) and samples from 1468 Norway rats, captured during 2011–2023, were investi-
gated. Results and discussion. We have demonstrated the presence of the Seoul virus (SEOV) in samples of Norway 
rats from the city of Khabarovsk and the suburban settlement Priamursky, Jewish Autonomous Region; 2 RNA isolates 
of the SEOV virus, 33 isolates of the Hantaan virus (HTNV), 9 isolates of the Amur virus (AMRV) – in patients with 
HFRS from Khabarovsk. Phylogenetic analysis of partial S and L segments of the genome has revealed that three RNA 
isolates of SEOV from Norway rats and two isolates from HFRS patients are most closely related (99 % homology) to 
strains from China and are different from the variant of SEOV from Vladivostok. It is assumed that the urban focus of the 
Seoul virus in Khabarovsk and its environs was formed as a result of the importation of virus carriers from China, where 
this variant of the virus is widespread. The data obtained indicate that the incidence of HFRS in residents of Khabarovsk, 
caused by infection with the HTNV and AMRV viruses, is associated with visits to various rural areas of the Far East.

Key words: hantavirus, Seoul virus, Rattus norvegicus, hemorrhagic fever with renal syndrome, Khabarovsk, 
Russia.
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хантавирусы, принадлежащие к роду Ortho
hantavirus семейства Hantaviridae, широко распро-
странены во многих регионах мира и являются воз-
будителями двух клинических форм хантавирусного 
заболевания человека, из которых в россии регистри-
руется геморрагическая лихорадка с почечным син-
дромом (глпс) [1, 2]. заражение происходит через 
аэрозоль экскретов природных хозяев вирусов – гры-
зунов, входящих в семейства Muridae и Cricetidae. 

глпс регистрируется в различных географи-
ческих регионах российской Федерации и занимает 
одно из первых мест среди всех природно-очаговых 
заболеваний человека в россии. показано, что основ-
ным возбудителем глпс на территории европейской 
части россии является вирус пуумала (PUUV), цир-
кулирующий в популяциях рыжих полевок (Myodes 
glareolus), и 3 % случаев глпс ассоциированы с 
вирусом добрава-белград (DOBV), носителями ко-
торого являются два вида мышей рода Apodemus: 
A. agrarius agrarius и A. ponticus [2, 3]. на дальнем 
востоке россии глпс характеризуется более тяже-
лым течением по сравнению с очагами на европей-
ской территории: тяжелые и среднетяжелые формы 
в регионе составляют более 80 % [4]. возбудителями 
заболевания являются вирусы хантаан (HTNV), его 
генетический вариант амур (AMRV) и сеул (SEOV) 
[5, 6]. природными резервуарами возбудителей явля-
ются полевые мыши (A. agrarius mantchuricus), вос-
точноазиатские мыши (A. peninsulae) и серые крысы 
(Rattus norvegicus) соответственно. 

географическое распространение очагов глпс, 
ассоциированных с разными вирусами, соответ-
ствует распространению их природных носителей. 
единственным хантавирусом, распространение ко-
торого не отражает наземной миграции природных 
хозяев, является вирус SEOV, распространившийся 
по всему миру вместе с носителями вируса, серыми 
крысами, благодаря глобальной торговле и мигра-
ции человека [7, 8]. к настоящему времени SEOV 
выявлен в азии (китай, Южная корея, япония, 
индонезия, камбоджа, сингапур, вьетнам, россия), 
на американском континенте (сШа, бразилия, перу, 
аргентина), в африке (египет) и европе (Франция, 
бельгия, Швеция, нидерланды, германия, англия), 
преимущественно в портовых городах. SEOV явля-
ется возбудителем более легкой клинической формы 
глпс по сравнению с вирусом HTNV, как правило, 
при заражении вирусом регистрируют клинические 
формы глпс легкой и средней тяжести [9].

при анализе нуклеотидных последовательно-
стей SEOV от R. norvegicus отмечалось, что вирус 
отличался наименьшим генетическим разнообра-
зием по сравнению с другими хантавирусами, раз-
личие последовательностей генома не превышало 
5 % для нуклеотидных и 1,8 % для аминокислотных 
последовательностей [7]. Филогенетический анализ 

изолятов SEOV из разных стран установил циркуля-
цию не менее 7 генетических вариантов SEOV [10]. 
способ распространения SEOV привел к тому, что 
филогенетическое группирование штаммов не отра-
жает их географического распространения, как это 
имеет место с другими хантавирусами. так, европей-
ские штаммы из Франции и бельгии группируются 
совместно со штаммами из вьетнама, камбоджи, 
сингапура и индонезии [10–12].

на территории россии присутствие антител к 
хантавирусам у серых крыс выявляли на дальнем 
востоке россии [13–15]. однако случаи инфициро-
вания человека вирусом SEOV регистрировались на-
чиная с 1992 г. только в г. владивостоке [13]. вирус 
из владивостока вызывал в основном легкие или 
средней тяжести клинические формы хантавирусного 
заболевания (глпс), однако 5,7 % случаев имели тя-
желое клиническое течение. долгое время портовый 
город владивосток был единственным генетически 
подтвержденным очагом циркуляции вируса сеул 
на территории рФ. при анализе материала от серых 
крыс – носителей вируса SEOV и больных глпс 
установлено, что вариант вируса, обнаруженный 
во владивостоке, оказался наиболее близок штам-
мам из камбоджи и вьетнама и, как предполагается, 
был завезен с серыми крысами из Юго-восточной 
азии в результате морских перевозок [16]. также 
было показано, что заболеваемость глпс у жителей 
владивостока связана с заражением вирусами HTNV 
и его вариантом AMRV во время поездок в сельские 
районы. исследования показали, что на территории 
хабаровского и приморского краев циркулируют не 
менее трех генетических вариантов вируса HTNV и 
двух вариантов вируса AMRV [6]. изучение возбуди-
телей глпс среди жителей г. хабаровска на основе 
анализа сывороток с использованием реакции нейтра-
лизации показало, что заболевание вызвано вирусом 
HTNV [17]. такие же результаты получены при гене-
тическом типировании патогенов в образцах больных 
глпс из хабаровска [5, 6]. целью исследования яв-
лялся дальнейший генетический анализ возбудителей 
среди больных глпс из хабаровска и тестирование 
серых крыс, отловленных в городе и его окрестно-
стях, как возможных носителей вируса SEOV. 

материалы и методы

отлов серых крыс и отбор образцов осуществля-
ли в соответствии с протоколом и рекомендациями 
по безопасной работе, согласно методическим реко-
мендациям 3.1.0211-20 «отлов, учет и прогноз чис-
ленности мелких млекопитающих и птиц в природ-
ных очагах инфекционных болезней». отобранные 
ткани легких помещали в жидкий азот либо в ста-
билизирующий раствор RNAlater (QIAGEN GmbH, 
германия) для последующего выделения рнк и ее 
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анализа методом обратной транскрипции – полиме-
разной цепной реакции (от-пцр). для скрининга 
специфической рнк в тканях легких крыс исполь-
зован набор реагентов для выявления и идентифи-
кации рнк хантавирусов «ом-скрин-глпс-рв» 
(ооо «синтол», россия). антиген в образцах выяв-
ляли набором Hantagnost (Фгуп «предприятие по 
производству бактерийных и вирусных препаратов 
института полиомиелита и вирусных энцефалитов 
им. м.п. чумакова», россия).

специфические антитела у животных также 
определяли непрямым методом флуоресцирующих 
антител (нмФа).

клинический диагноз «глпс» или «подозрение 
на глпс» у больных из хабаровска подтвержден уве-
личением титров специфических иммуноглобулинов 
в парных сыворотках крови, исследованных методом 
иммуноферментного анализа (иФа) с использовани-
ем наборов «вектоханта-IgG» и «вектоханта-IgM» 
(ао «вектор-бест», россия) либо с помощью нмФа 
с применением «диагностикума геморрагической 
лихорадки с почечным синдромом, поливалентно-
го для непрямого метода иммунофлюоресценции» 
(Фгуп «предприятие по производству бактерий-
ных и вирусных препаратов института полиомие-
лита и вирусных энцефалитов им. м.п. чумакова», 
россия). от каждого пациента получено информи-
рованное добровольное согласие в соответствии 
со статьей 20 Федерального закона от 21.11.2011 
№ 323-Фз «об основах охраны здоровья граждан в 
российской Федерации». 

основным критерием отбора образцов для ге-
нетического исследования вирусов – возбудителей 
глпс был лабораторно подтвержденный диагноз и 
наличие образцов крови, взятых не позднее 16 дней 
после начала заболевания. сгустки крови боль-
ных глпс помещали в стабилизирующий раствор 
RNAlater (QIAGEN GmbH, германия) для последую-
щего выделения рнк и ее анализа методом от-пцр. 
в 2017 г. анализировали плазму крови больных. 
выделение рнк проводили набором «рибо-преп» 
(Фбун цнии эпидемиологии, россия). 

вирусную кднк синтезировали с использова-
нием обратной транскриптазы RevertAid Premium 
(Thermo Scientific, сШа) либо м-MuLV-RH 
(«диа-м», россия). продукты двухраундовой ам-
плификации получали по стандартному протоко-
лу с использованием серии праймеров и Taq днк-
полимеразы Hot Start («диа-м», россия). серия 
праймеров к L-сегменту генома и условия проведе-
ния реакции описаны ранее [18]. набор праймеров 
для получения и секвенирования S-сегмента генома 
выбран авторами (табл. 1). полученные ампликоны 
разделяли электрофорезом в 1,2 % агарозном геле, 
затем проводили их очистку набором Zymoclean 
Gel DNA Recovery Kit (Zymo Research, сШа). 
секвенирование днк по сэнгеру осуществляли с 
помощью генетического анализатора ABI Prism 310 
(Applied Biosystems, сШа).

выравнивание нуклеотидных последовательно-
стей осуществляли с помощью алгоритма ClustalW 
в программе Mega5. для построения филогенетиче-
ских деревьев использован метод ближайших сосе-
дей (NJ). вычисления проводили для 1000 итераций. 

результаты и обсуждение

первичный скрининг сывороток крови боль-
ных глпс из хабаровска за 2016–2023 гг. прове-
ден методами нмФа либо иФа. для дальнейшего 
молекулярно-генетического анализа отобраны 75 об-
разцов крови больных, у которых лабораторно под-
твержден диагноз глпс. все образцы исследованы 
методом двухраундовой от-пцр с использованием 
праймеров к L-сегменту вирусного генома. вирусная 
рнк выявлена в 44 образцах (табл. 2). анализ полу-
ченных последовательностей показал, что в 33 об-
разцах от больных глпс выявлен вирус HTNV, 
в 9 образцах – вирус AMRV, вирус SEOV обнару-
жен в 2 образцах. за истекший период заболевшие 
инфицированы преимущественно вирусом HTNV, 
и лишь в 2022 г. выявили равное количество HTNV- 
и AMRV-инфицированных больных. впервые по-
мимо случаев, ассоциированных с вирусами HTNV 
и AMRV, выявлены два образца от больных глпс, 
инфицированных вирусом SEOV. первый больной 
(образец 1619) обнаружен в 2018 г. в п. приамурский 
еврейской автономной области (ао), расположен-
ном в пригороде хабаровска. второй больной глпс 
(образец 977), у которого в 2019 г. установлено ин-
фицирование вирусом SEOV, проживал на террито-
рии г. хабаровска. 

C 2011 г. в хабаровском крае проводился ана-
лиз инфицированности серых крыс – природных 
хозяев вируса SEOV. за период 2011–2023 гг. отлов-
лено и протестировано методом нмФа 1439 осо-
бей. отловы проводились в хабаровске и на луго-
полевом участке, расположенном в 20 км к востоку 
от хабаровска в сельскохозяйственной зоне вблизи 
с. галкино (табл. 3). сероположительные животные 

Таблица 1 / Table 1

Последовательности олигонуклеотидных праймеров,  
использованных для анализа S-сегмента генома хантавируса  

от крыс
Sequences of oligonucleotide primers used to amplify the S segment  

of rat-borne hantavirus genome

праймер
Primer

позиция*, ориентация, последовательность (5`-3`)
Position, polarity, sequence (5`-3`)

S2FR 1(+/–) TAG TAG TAK RCT CCC TAA ARA G

SH1 369(+) TTGATGARCCRACAGGACARACWGC

SH3 585(+) TGCCMAATGCACARTCWAGYATGAA

SH4 958(–) ACCCAKATTGAKGATGGTGAYTCRAT

S2 1260(–) AGCTCAGGATCCATGTCATC

примечание :  * номер позиции относительно генома вируса 
HTN, штамм 76-118.

No te :  * position number across the genome of the HTN virus, strain 
76-118.
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ежегодно выявлялись в хабаровске, в сельском райо-
не специфические антитела у крыс выявляли спора-
дически. из 1239 особей серых крыс, отловленных в 
хабаровске, 65 (5,2 %) животных имели антитела к 
хантавирусам. уровень инфицированности варьиро-
вал от 1,1 % в 2021 г. до 15,6 % в 2012 г.

данные серологического анализа серых крыс, 
а также выявление больных глпс из хабаровска и 
его окрестностей (п. приамурский еврейской ао), 
обусловленных инфицированием хантавирусом 
SEOV, дало основание выдвинуть и подтвердить 
гипотезу о существовании на территории дальнего 
востока россии ранее неизвестного городского оча-
га SEOV-инфекции. для генетического подтвержде-

ния этой гипотезы нами исследованы образцы ви-
русной рнк от серых крыс – природных носителей 
вируса.

поскольку первый выявленный больной глпс, 
инфицированный вирусом SEOV, проживал в 
п. приамурский еврейской ао, наши усилия были 
направлены на выявление и в этом поселке инфици-
рованных хантавирусом крыс. поселок приамурский 
территориально относится к еврейской ао, но рас-
положен в приграничной зоне с хабаровским краем – 
в 10 км от хабаровска. поселок стоит на пемзенской 
протоке реки амур, окружен пойменными озерами. 
в окрестностях поселка – разнотравные луга, ле-
сокустарник. ближе к поселку – сельхозугодья, не-

Таблица 2 / Table 2

результаты тестирования образцов крови от больных ГлПс из г. хабаровска за 2016–2023 гг. методом оТ-Пцр  
и выявленные вирусы-возбудители

Results of RT-PCR testing of blood samples from HFRS patients, Khabarovsk city, Russia (2016–2023) and identified viral agents

дата заболевания (год)
Date of infection (year)

число от-пцр положительных/исследованных образцов
Number of hantavirus positive/tested samples

вирусы (количество случаев)
Viruses (number of cases)

HTNV AMRV SEOV

2016 7/21 7 – –

2017 3/7 3 – –

2018 8/11 5 2 1

2019 12/14 9 2 1

2020 1/5 1 – –

2021 6/6 4 2 –

2022 6/10 3 3 –

2023 1/1 1 – –

Таблица 3 / Table 3

Показатели инфицированности хантавирусами серых крыс в хабаровском крае за 2011–2023 гг. на основе выявления  
специфических антител методом нмфа

Annual dynamics of Norway rat infection rate, as determined by indirect fluorescent antibody method, in Khabarovsk region, Russia (2011–2023)

год
Year

луго-полевой биотоп
Meadow-field biotope

г. хабаровск
Khabarovsk city

всего
Total

число хантавирус-сероположительных/
исследованых

Number of hantavirus seropositive/tested 
samples

%

число хантавирус-сероположительных/
исследованых

Number of hantavirus seropositive/tested 
samples

%
% хантавирус-

сероположительных
%, hantavirus seropositive

2011 2/53 3,8 3/101 3,0 3,2

2012 1/14 7,1 12/77 15,6 14,3

2013 0/5 0 6/114 5,3 5,0

2014 0/11 0 7/94 7,4 6,7

2015 0/13 0 3/121 2,5 2,2

2016 0/18 0 13/126 10,3 9,0

2017 0/17 0 4/89 4,5 3,8

2018 2/24 8,3 2/76 2,7 4,0

2019 1/8 12,5 2/75 2,7 3,6

2020 0/3 0 1/52 1,9 1,8

2021 2/9 22,2 1/87 1,1 3,1

2022 1/14 7,1 3/95 3,6 3,7

2023 0/11 0 12/132 9,1 5,6

Итого
Total

9/200 4,5 65/1239 5,2 5,1
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санкционированные свалки. территория загрязнена 
бытовыми отходами.

отловы проведены в 2020–2022 гг. в окрестно-
стях поселка, всего добыто и исследовано иммуно-
логически методом нмФа 29 экземпляров серых 
крыс. серопозитивными оказались 1 серая крыса 
из 8 отловленных в 2020 г., 1 из 10 – в 2021 г. и 2 се-
рые крысы из 11 – в 2022 г. методом пцр в реаль-
ном времени тестированы пробы легочной ткани 
11 серых крыс за 2022 г., у одной серопозитивной 
особи (образец 1405) с титром антител 1:320 выяв-
лена хантавирусная рнк. этот образец использован 
для дальнейшего генетического анализа и получе-
ния полноразмерного сегмента генома. также про-
веден скрининг антител, антигена и вирусной рнк 
среди крыс, отловленных в 2023 г. на территории 
хабаровска. среди 132 отловленных животных об-
наружено 12 серопозитивных крыс, одна из которых 
(образец 795) была антиген-позитивной, а в образце 
1481, наряду с наличием антител в титре 1:320, мето-
дом пцр в реальном времени обнаружена рнк хан-
тавируса. анализ, выполненный методом от-пцр, 
подтвердил, что в образцах от крыс из п. приамур-
ский (1405) и хабаровска (795 и 1481) выявлен  
вирус SEOV. 

Филогенетический анализ последовательностей 
фрагмента L-сегмента (346 н.о.) показал, что вирус-
ные последовательности от серых крыс и больных 
с SEOV-инфекцией группируются вместе и пред-
ставляют генетический вариант вируса с уровнем 
гомологии нуклеотидных/кодируемых аминокислот-
ных последовательностей 98,8–100 % (рисунок, а). 
новые изоляты вируса SEOV оказались близки ранее 
выявленным изолятам из китая и отличались от ва-
рианта VDV вируса SEOV из владивостока. уровень 
различия двух российских вариантов вируса SEOV 
из хабаровска и владивостока составил 4,7–5,0 %, 
тогда как между изолятами из хабаровска и китая – 
0,3–1,2 %. 

для более точной генетической характеристики 
выявленного варианта вируса сеул получен ген нук-
леокапсидного белка, расположенный в S-сегменте 
генома вируса. сравнение полученной последова-
тельности (1290 н.о.) от серой крысы (Priamursk-
Rn1405/Russia/2022) с международной базой данных 
GenBank показало, что последовательность виру-
са сеул из п. приамурский наиболее близка (99,1–
99,3 % гомологии) нескольким штаммам вируса сеул 
из китая, при этом кодируемые аминокислотные по-
следовательности нуклеокапсидного (N) белка пол-
ностью идентичны. вывод об общем происхож дении 
SEOV из хабаровска и китая подтверждает и резуль-
тат филогенетического анализа полученных нами 
фрагментов S-сегмента генома для изолятов от боль-
ных глпс и крыс (рисунок, B). уровень гомологии 
выявленных нуклеотидных последовательностей 
S-сегмента от серых крыс и последовательностей 
вируса сеул, полученных от больных из хабаровска 
и п. приамурский, составил 99,7–100 %, тогда как 

c изолятами вируса из владивостока – 97,5–97,9 %. 
изоляты из хабаровска группируются с китайскими 
вариантами вируса сеул (гомология 98,9–99,3 %), 
тогда как рнк-изоляты из владивостока – со штамма-
ми из камбоджи и вьетнама (гомология 99,4–100 %). 
совокупность полученных данных свидетельствует 
о выявлении и генетическом подтверждении ново-
го городского очага SEOV-инфекции на территории 
рФ, вероятно, связанного с завозом инфицирован-
ных крыс вместе с сельскохозяйственными товарами 
из китая, где этот вариант вируса широко распро-
странен [7]. 

Филогенетический анализ последовательностей 
фрагментов L-сегмента генома двух других возбу-
дителей глпс, HTNV и AMRV, выявленных среди 
больных из хабаровска, установил инфицирование 
тремя генетическими вариантами вируса HTNV и 
двумя вариантами AMRV (рисунок, а). бóльшая 
часть (25 из 33) новых последовательностей из 
хабаровска относятся к описанному ранее варианту 
HTNV-1, куда входят изоляты от жителей удаленных 
районов хабаровского и приморского краев, а также 
изолят из приграничной китайской провинции Фуян 
(Fuyan-Aa-145). изоляты из хабаровска объеди-
няются в группу HTNV-2. изоляты из хабаровска, 
еврейской ао и амурского района хабаровского 
края формируют филогенетическую ветвь HTNV-3. 
уровни различия нуклеотидных последовательно-
стей между вариантами HTNV составили 4,7–7,0 %.

новые 9 изолятов вируса AMRV от больных 
глпс из хабаровска филогенетически разделяют-
ся на два варианта с уровнем различия 11,3–13,5 %. 
эти цифры сравнимы с различиями российских ва-
риантов AMRV с опубликованными последователь-
ностями вирусов из кореи и китая. вариант AMRV-3 
объединяет два рнк-изолята из хабаровска. в со-
став более многочисленного варианта AMRV-2, по-
мимо изолятов из хабаровска, входят изоляты из 
различных районов приморского и хабаровского 
краев. ранее больных глпс, инфицированных виру-
сом AMRV, среди жителей хабаровска не регистри-
ровали.

поскольку новые последовательности вирусов 
HTNV и AMRV, обнаруженные от больных, прожи-
вающих в хабаровске, существенно различаются 
и группируются с ранее выявленными вариантами 
этих вирусов из отдаленных районов хабаровского и 
приморского краев, полученные данные свидетель-
ствуют, что инфицирование людей происходило во 
время их выездов из города в различные ландшафтно-
экологические зоны дальнего востока. 

иная ситуация наблюдается для вируса SEOV. 
эпидемиологический анализ показал, что оба забо-
левших постоянно проживали на этих территориях, 
не выезжали в другие регионы и имели контакты с 
крысами по месту проживания. редкое выявление 
среди больных глпс инфекции, вызванной вирусом 
SEOV, может быть связано с несколькими причина-
ми: низкой инфицированностью носителей вируса – 
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Филогенетические деревья, отображающие взаимосвязи новых изолятов хантавирусов из хабаровска и других регионов мира. 
использован метод NJ, индексы поддержки рассчитаны для 1000 повторов, индексы поддержки (>70 %) отображены в соответствую-
щих узлах. масштабная линейка указывает количество нуклеотидных замен на сайт. новые изоляты выделены жирным шрифтом и 
звездочкой (*):
А – дерево построено на основе нуклеотидных последовательностей L-сегмента генома (346 н.о.); В – дерево построено на основе нуклеотидных по-
следовательностей S-сегмента генома (1290 н.о.)

Phylogenetic trees of hantaviruses identified in Khabarovsk city, Russia, in relation to strains from other regions of the world. The trees were 
generated by NJ method with 1000 bootstrap replicates; bootstrap values (> 70%) are shown at corresponding nodes. The scale bar depicts the 
number of nucleotide substitutions per site. Strains from this study are shown in bold lettering and marked with asterisk (*):
A – tree was based on the partial L segment sequences (346 bp); B – tree was based on the partial S segment sequences (1290 bp)
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серых крыс, ограниченной распространенностью ин-
фицированных животных на территории хабаровска, 
а также преимущественно легким клиническим те-
чением заболевания у больных глпс, которые не 
обращались за медицинской помощью или получили 
другой клинический диагноз. наши серологические 
исследования за период 2011–2023 гг., выявившие 
присутствие специфических антител к хантавирусам 
у 5,1 % серых крыс, отловленных в хабаровске и его 
окрестностях, а также ранее опубликованные данные 
о выявлении антигена хантавируса у 7,9 % серых 
крыс из южных районов хабаровского края начиная 
с 1982 г. [15] свидетельствуют о достаточно длитель-
ной циркуляции SEOV в хабаровске. наиболее веро-
ятно, что более легкие формы заболевания, вызван-
ные инфицированием SEOV, проходили под другими 
клиническими диагнозами, что и привело к тому, что 
до 2018 г. среди больных глпс из хабаровска слу-
чаев SEOV-инфекции не зарегистрировано.

таким образом, нами впервые получено гене-
тическое подтверждение инфицирования больных 
глпс вирусом SEOV, циркулирующим среди серых 
крыс в хабаровске и его окрестностях. также генети-
чески установлено, что среди жителей хабаровска, 
помимо случаев, ассоциированных с вирусом HTNV, 
заболеваемость глпс вызывает и вирус AMRV, а за-
ражение этими вирусами происходит при выездах в 
различные ландшафтно-экологические зоны края.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.

финансирование. исследование выполнено в 
рамках государственного задания роспотребнадзора 
гз-8/21.

биоэтика. от каждого пациента получено 
информированное добровольное согласие в со-
ответствии со статьей 20 Федерального закона от 
21.11.2011 № 323-Фз «об основах охраны здоровья 
граждан в российской Федерации». отлов серых 
крыс и отбор образцов проводились в соответствии с 
национальными и международными руководящими 
принципами по уходу и гуманному использованию 
животных. 
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