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Цель работы – анализ особенностей эпидемиологической ситуации по холере в мире и России в 2024 г.; про-
гноз на 2025 г. Результаты проактивного эпидемиологического надзора показали сохранение тенденции роста по 
линии тренда заболеваемости холерой в мире, несмотря на снижение этого показателя в 2024 г. (762 830 случаев 
заболеваний в 44 странах) по сравнению с 2023 г. (816 235 в 47 странах). Особенностью явился завоз из Танзании 
на о. Майотта полиантибиотикорезистентного штамма Vibrio cholerae О1 El Tor. Отмечена активность трудовой 
миграции в РФ из стран, неблагополучных по холере (11 686 иностранцев; 88,17 % – из Индии). Больные холерой 
(вибриононосители) в РФ не выявлены. Установлены особенности эпидситуации: в поверхностных водоемах вы-
явлены два токсигенных штамма V. cholerae О1, подобных изолированному в 2023 г., и один токсигенный штамм 
НАГ, впервые зарегистрированный в РФ. Установлена принадлежность нетоксигенного штамма V. cholerae О1, 
вызвавшего случай острой кишечной инфекции (ОКИ), и водных штаммов О1, циркулирующих в России, к одно-
му клону. Впервые от больного ОКИ изолирован нетоксигенный штамм V. cholerae О139. Отмечено увеличение 
числа нетоксигенных штаммов О1, выделенных из водных объектов (335 – в 2024 г., 52 – в 2023 г.), в основном 
за счет клонального комплекса (250 штаммов, Краснодарский край), распространенного посредством карстовых 
вод. Выявлены ОКИ, вызванные нетоксигенными НАГ-вибрионами, V. parahaemolyticus и V. fluvialis. Прогноз на 
2025 г. включает: риски завоза холеры, в том числе вызванной антибиотикоустойчивыми штаммами; рост тру-
довой миграции из неблагополучных по холере стран; вероятность обнаружения в ООС токсигенных штаммов 
О1 и nonO1/nonO139; рост числа ОКИ, вызванных нетоксигенными холерными и другими патогенными вибрио-
нами; возможно выявление внекишечных инфекций, увеличение в ООС числа нетоксигенных V. cholerae О1. 
Целесообразно более раннее начало (апрель) и позднее (октябрь) окончание мониторинговых исследований в РФ 
в 2025 г. на территориях I типа по эпидемическим проявлениям холеры.
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Abstract. The aim of the work was to analyze the peculiarities of the cholera epidemiological situation in the world 
and in Russia in 2024; forecast for 2025. The results of proactive epidemiological surveillance showed a continued up-
ward trend in cholera morbidity in the world despite of the decrease in this indicator in 2024 (762 830 cases in 42 coun-
tries) as compared to 2023 (816 235 in 47 countries). A special feature was the import of a polyantibiotic-resistant Vibrio 
cholerae O1 El Tor strain from Tanzania to Island Mayotte. Active labor migration to the Russian Federation (RF) from 
countries with unfavorable cholera situation was noted (11 686 foreigners, 88.17 % – from India). No cholera patients 
(vibrio carriers) were identified in RF. The features of epidemiological situation have been established: two toxigenic 
V. cholerae O1 strains similar to the one isolated in 2023, and one toxigenic strain of NAG, documented in RF for the first 
time, were detected in surface water bodies. It has been determined that the non-toxigenic V. cholerae O1 strain, which 
caused a case of acute intestinal infection, and waterborne O1 strains circulating in Russia belong to the same clone. 
For the first time, the non-toxigenic V. cholerae O139 strain was isolated from a patient with acute intestinal infection. 
An increase in the number of non-toxigenic O1 strains isolated from water bodies was noted (335 in 2024, 52 in 2023), 
mainly due to the clonal complex (250 strains, Krasnodar Territory) spread through karst waters. Diseases caused by 
non-toxigenic NAG vibrios V. parahaemolyticus and V. fluvialis, were detected. The forecast for 2025 covers the risks 
of cholera importation, including cases caused by antibiotic-resistant strains; increase in labor migration from countries 
with an unfavorable cholera situation; the likelihood of detecting toxigenic O1 and nonO1/nonO139 strains in the envi-
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Своевременное выявление рисков осложне-
ния эпидемиологической ситуации по холере в 
Российской Федерации на сегодняшний день и на 
перспективу обеспечивает эффективное предупреж-
дение их реализации на основе оперативного реаги-
рования с проведением обоснованных и подготов-
ленных противоэпидемических и профилактических 
мероприятий, включая контроль всех факторов био-
логической безопасности, связанных с этой инфек-
цией [1].

Проактивный эпидемиологический надзор за 
холерой основывался на анализе и оценке:

– информационных данных по заболеваемости 
этой инфекцией в мире, по сигнальным признакам, 
свидетельствующим о вероятном наличии заболева-
ний, путем систематизации сведений официальных и 
региональных сайтов ВОЗ; интернет-ресурсов: WER 
(Weekly Epidemiological Record of WHO), ProMED-
mail, ECDC (European Centre for Disease Prevention 
and Control), сообщений СМИ, включая сообщения о 
чрезвычайных ситуациях (ЧС) различного характера 
(военно-политическая нестабильность, гуманитар-
ные кризисы, землетрясения, наводнения и др.) и о 
наиболее актуальных для нашей страны направлени-
ях миграционных процессов [2]; 

– результатов мониторинга за холерой на терри-
тории субъектов РФ по данным референс-центра. 

В связи с ростом заболеваемости холерой в 
мире, расширением ее географической распростра-
ненности, высоким риском завоза этой инфекции на 
неэндемичные территории, в том числе и Россию, 
проведение анализа эпидемиологической ситуации 
по холере в мире и России в 2024 г. и составление 
прогноза на 2025 г. является актуальной задачей.

Целью работы явился анализ особенностей 
эпидемиологической ситуации по холере в мире и в 
России в 2024 г.; прогноз на 2025 г. 

Эпидемиологическая ситуация по холере в 
мире в 2024 г. Анализ показателей заболеваемости 
позволил установить тенденцию ее роста в динами-
ке, то есть усиление интенсивности эпидемического 
процесса по холере в мире за последние двадцать 
лет. За первый десятилетний период (2004–2013 гг.) 
85 стран сообщили о 2 353 187 случаях холеры, 
а за второй (2014–2023 гг.) – 84 страны сообщили о 
4 980 670 случаях (рис. 1). 

Превышение в 2,1 раза случаев холеры с сохра-
нением тенденции роста по линии тренда свидетель-
ствует об увеличении интенсивности эпидемическо-
го процесса в различных странах мира [3–11].

В 2024 г. 44 страны сообщили о 762 830 случа-
ях холеры и 5 448 летальных исходах, что на 6,5 % 
меньше, чем в 2023 г., когда в 47 странах было вы-
явлено 816 235 случаев и 4 007 летальных исходов 
[12, 13]. Две страны Африканского континента: 
Либерия и Гвинея-Бисау – сообщили о 24 случаях с 
подозрением на холеру, данных о лабораторном под-
тверждении не поступало [14, 15]. В 2024 г., как и в 
2023 г., наибольший удельный вес выявленных слу-
чаев холеры приходился на страны Азии (71,1 %), на 
страны Африки – 27,4 % случаев заболеваний холе-
рой; Америки, включая страны Карибского бассей-
на, – 1,4 %, а на страны Европы – 0,1 %. Число слу-
чаев холеры по странам мира в 2024 г. представлено 
на рис. 2.

В 2024 г. 13 стран Азии сообщили о 542 548 слу-
чаях холеры и 1 155 летальных исходах. При этом на 
регион Восточного Средиземноморья приходилось 
96,6 % (523 889) от всех зарегистрированных слу-
чаев холеры в Азии. Наиболее интенсивный эпиде-
мический процесс протекал в Йемене, где выявлено 
250 026 больных (46,1 %), и в Афганистане – 169 660 
(31,3 %) [16], тогда как в 2023 г. сообщений о холере 
из Йемена не поступало. В этой стране регистра-

ronment, an increase in the number of acute intestinal infections caused by non-toxigenic cholera and other pathogenic 
vibrios; possible detection of extra-intestinal infections, an increase in the number of non-toxigenic V. cholerae O1 in 
environmental objects. It is advisable to start monitoring studies earlier (April) and finish them later (October) in RF in 
2025 in type I territories classed according to epidemic manifestations of cholera.

Key words: cholera, proactive epidemiological surveillance, epidemiological situation, toxigenic and non-toxigenic 
strains, Vibrio cholerae O1/O139 and nonO1/nonO139, acute intestinal infections, extra-intestinal infections, bioinfor-
matics analysis, prognosis.
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ция холеры началась в 2009 г. с последующим рас-
пространением, что было отягощено затяжным гу-
манитарным кризисом, вооруженным конфликтом, 
берущим начало в 2004 г., и гражданской войной в 
2014 г. В 2017 г. в Йемене была самая крупная в со-
временной истории этой страны эпидемия холеры с 
числом пострадавших более миллиона человек и с 
3 000 летальных исходов. Всего за последнее деся-
тилетие (2014–2023 гг.) в стране выявлено 2 575 715 
больных, что составляет 51,7 % от заболеваемости 
холерой в мире за этот период. Ведущим социаль-
ным фактором, способствовавшим интенсификации 
эпидемического процесса в 2024 г. в Йемене, явля-

лась эскалация военного конфликта, приведшая к 
повреждению общественной инфраструктуры сетей 
водоснабжения и канализации, перегруженности си-
стемы здравоохранения, недостаточности мероприя-
тий по пероральной вакцинации [17].

В 2024 г. в Афганистане выявлено 169 660 слу-
чаев холеры, что составило 27,7 % от всей заболевае-
мости холерой в этой стране за период 2014–2023 гг. 
Причем за указанный период на Афганистан прихо-
дится 612 746 выявленных случаев, что составляет 
12,3 % от заболеваемости холерой в мире за это же 
время [18]. Одной из возможных причин эксплозив-
ного роста числа больных холерой в стране являет-

Рис. 1. Динамика заболеваемости холерой в мире, 2004–2024 гг.

Fig. 1. Dynamics of cholera incidence in the world, 2004–2024

Рис. 2. Случаи холеры в мире по странам, 2024 г. (абс., тыс.)

Fig. 2. Cholera cases in the world by country, 2024 (abs., thousands)
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ся гуманитарный кризис четвертой фазы, согласно 
комплексной классификации фаз продовольствен-
ной безопасности (Integrated Food Security Phase 
Classification или IPC) [19]. 

Не менее сложной в 2024 г. была эпидемиологи-
ческая ситуация и на Африканском континенте, где 
заболевания холерой отмечены в 22 странах с реги-
страцией 209 382 больных холерой с тяжелым тече-
нием болезни и с 4 123 летальными исходами [20]. 
Наибольший удельный вес заболевших приходил-
ся на страны Восточного региона Африки – 73,9 % 
(154 895 случаев). Крупномасштабные вспышки хо-
леры, которые составили 89,1 % от всей заболевае-
мости в Африке, выявлены в восьми странах: Судан 
(46 608 случаев), Демократическая Республика 
Конго (29 804), Эфиопия (26 748), Замбия (22 720), 
Зимбабве (20 151), Нигерия (19 430), Коморские 
острова (10 549), Танзания (10 517). За аналогичный 
период 2023 г. суммарно в этих странах зарегистри-
ровано 115 114 случаев холеры, что в 1,6 раза ниже, 
чем в 2024 г. 

В 2024 г. в пяти странах Америки зарегистриро-
вано 10 678 случаев холеры и 163 летальных исхода, 
в том числе один завозной случай в Чили. В регионе 
Карибского бассейна зарегистрировано 10 556 боль-
ных, что составило 98,8 % от всех случаев в регионе, 
но меньше в 5,2 раза, чем в 2023 г. (54 767) [12, 20]. 
На Гаити в 2024 г. отмечено продолжение вспышки 
холеры, начавшейся в 2023 г. Этому предшествовал 
период эпидемического благополучия (2020–2022 гг.) 
после завершения крупной вспышки холеры в 2010 г. 
в условиях эскалации гражданских беспорядков, ак-
тивного перемещения людей, сокращения доступа 
к безопасной воде и медицинским услугам [21, 22]. 
В 2024 г. в Бразилии выявлен случай холеры, завоз-
ной характер которого не установлен [23–25].

Активизация эпидемического процесса в мире 
была обусловлена в основном ЧС различного генеза, 
которые сопровождались нарушением систем водо-
снабжения и канализации, ограничением доступа 
населения к доброкачественной питьевой воде, ме-
дицинской помощи, вынужденной миграцией, ску-
ченностью населения в местах временного пребыва-
ния. Следует отметить сопряженность эпидемиоло-
гической ситуации по холере с национальными тра-
дициями, низкой санитарной культурой населения в 
отдельных странах и неспособностью систем нацио-
нального здравоохранения обеспечить мероприятия 
по противодействию распространению холеры [26]. 
Таким образом, отмечена неблагополучная эпиде-
миологическая ситуация по холере в эндемичных 
странах с высокими рисками завоза на неэндемич-
ные территории.

В течение 2024 г. зарегистрированы завозы хо-
леры, в частности, на Коморские острова. В стра-
нах Коморского архипелага холера в последний раз 
была зарегистрирована в 2010 г. После 14 лет эпиде-
мического благополучия, в феврале 2024 г. выявле-
но 13 завозных случаев холеры из Танзании. Далее 

эпидемический процесс принял эксплозивный ха-
рактер с ростом заболеваемости (10 514 случаев, из 
них 152 летальных), с выносом инфекции в июне 
на соседний остров Майотта – французский депар-
тамент в Индийском океане, что привело к вспышке 
(221 случай холеры, в том числе 7 летальных) [27]. 
Необходимо отметить, что согласно информацион-
ным источникам штамм Vibrio cholerae О1 El Tor, 
вызвавший данную вспышку, оказался устойчивым 
к 10 антибиотикам, в том числе к ключевым (ципро-
флоксацину и азитромицину). Этот штамм был обна-
ружен в Йемене во время вспышки холеры в 2018–
2019 гг. и распространился с 2022 г. в Ливан, в 2023 г. –  
в Кению, в 2024 г. – в Танзанию с последующим за-
возом на Коморские острова и о. Майотта [28–30]. 

Факт обнаружения полирезистентного штамма 
холерных вибрионов О1 в 2024 г. вызывает насторо-
женность, требует пристального внимания и свиде-
тельствует о необходимости мониторинга антибиоти-
корезистентности циркулирующих в мире штаммов 
возбудителя холеры с целью адекватного примене-
ния этиотропной терапии и экстренной профилакти-
ки при возникновении эпидемических осложнений 
по холере. Ранее в мире выявляли штаммы холерных 
вибрионов, устойчивые к трем и более антибактери-
альным препаратам. Так, в Иране более половины 
холерных вибрионов, выделенных в 2012–2013 гг., 
обладали множественной антибиотикорезистентно-
стью, в том числе к стрептомицину, эритромицину, 
триметоприму/сульфаметоксазолу и тетрацикли-
ну [31]. В Индии в 2013 г. были зарегистрированы 
штаммы V. cholerae О1 с устойчивостью к 4–5 груп-
пам препаратов, к которым относились и цефало-
спорины третьего поколения [32]. Штаммы холер-
ных вибрионов О1 El Tor, выделенные от больных 
в Китае, имели гены устойчивости к 4–6 антибакте-
риальным препаратам, в том числе к налидиксовой 
кислоте, тетрациклину и триметоприму/сульфаме-
токсазолу [33]. Возбудители холеры, изолированные 
в Гане (2011–2012 гг., 2014 г.) и Конго (2014 г.), име-
ли промежуточную устойчивость к ципрофлоксаци-
ну [34, 35]. В Зимбабве во время вспышки холеры 
(2018–2019 гг.) был выделен штамм V. cholerae О1 
El Tor, обладающий устойчивостью к тетрациклину, 
ципрофлоксацину и цефалоспоринам третьего поко-
ления, но этот штамм не имел дальнейшего распро-
странения [36]. 

В Европейском регионе на территории Казах-
стана, Болгарии и Эстонии выявлены завозные слу-
чаи холеры без распространения [37–39]. 

Эпидемиологическая ситуация по холере в 
России в 2024 г. На территории субъектов РФ в 
2024 г. завозных случаев холеры не зарегистрировано. 
Потенциальный риск завоза холеры сохранялся и в 
основном был связан с трудовой миграцией на терри-
торию РФ. В 2024 г. в 48 субъектов РФ всего прибыло 
21 260 иностранных граждан, в том числе из небла-
гополучных по холере стран (11 686 человек), с наи-
большим числом прибывших в Амурскую область 
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(3 267). Трудовые мигранты прибывали из Индии 
(10 303), Бангладеш (878), Таиланда (301), Сирии 
(93), Ливана (35), Пакистана (104), Афганистана (22). 
Кроме того, небольшие группы (до 10 человек) приез-
жали из Бурунди, Йемена, Кении, Танзании, Южного 
Судана, Зимбабве, Эфиопии, ЮАР, Доминиканской 
Республики. Удельный вес от общего количества 
мигрантов, прибывших в РФ из Индии, составил 
48,46 %. Нельзя не отметить, что 43,34 % от обще-
го числа (21 260) мигрантов прибыло из Украины, 
что также связано с угрозой завоза холеры в случае 
осложнения эпидситуации в этой стране.

Эпидемиологическая ситуация 2024 г. по холере 
характеризовалась тем, что из объектов окружающей 
среды (ООС) на территории 13 субъектов РФ изо-
лировано 338 штаммов холерных вибрионов (337 –  
О1-серогруппы, включая два токсигенных, а так-
же один токсигенный НАГ-вибрион), что в 6,4 раза 
больше, чем за эпидемиологический сезон 2023 г. 
(52 штамма V. cholerae О1) [1]. Штаммы холерных 
вибрионов выделены преимущественно на террито-
риях II типа по эпидемиологическим проявлениям 
холеры – 80,7 % (Краснодарский край – 251 штамм, 
Республика Калмыкия – 21, Приморский край – 1). 
На территориях I типа – 14,2 % (Ростовская область – 
36 штаммов, Донецкая Народная Республика – 6, 
Херсонская область – 5, Запорожская область – 1), 
на территориях III типа – 5 % (Иркутская область – 
10, Забайкальский край – 3, Псковская область – 
1, г. Санкт-Петербург – 1, Тверская область – 1, 
Пермский край – 1). В подавляющем большинстве 
случаев (98,1 %) холерные вибрионы обнаружива-
лись в местах неорганизованного рекреационного 
водопользования. Первый штамм в 2024 г. выделен 
при температуре воды водоема 14 °С. 

Среди водных штаммов V. сholerae О1 два 
штамма с генотипом ctxA+tcpА+ изолированы на  
территории Ростовской области (г. Ростов-на-Дону, 
р. Темерник) в июне и августе. В октябре из пробы 
воды в зоне водозабора (Ростовская область) впер-
вые в России выделен токсигенный штамм НАГ-
вибриона. Из штаммов О1, выделенных в 2024 г., 
к серовару Инаба относилось 34 штамма (10,1 %), 
к серовару Огава – 303 (89,9 %). К фагу эльтор были 
чувствительны 77 штаммов (22,8 %), а у 260 штам-
мов (77,2 %) установлена резистентность к диагно-
стическим холерным бактериофагам. Резистентными 
к классическому фагу были 337 штаммов холер-
ных вибрионов О1 (100,0 %). Наибольшее количе-
ство культур V. cholerae O1 El Tor Ogawa (клональ-
ный комплекс) выделено в Краснодарском крае –  
250 штаммов (г. Сочи) из рек Мацеста и Агура. 
Распространению штаммов, вероятно, способство-
вал карстовый подземный водоносный слой, соеди-
няющий русла указанных рек. 

Нельзя не отметить, что в течение года на терри-
тории 8 субъектов РФ от 22 больных острыми кишеч-
ными инфекциями (ОКИ) выделено 25 нетоксиген-
ных штаммов вибрионов. Среди них от одного боль-

ного ОКИ (Херсонская область, г. Геническ) выделе-
ны две культуры V. cholerae O1 ctxA–tcpА–. Впервые в 
РФ от одного больного ОКИ (Свердловская область, 
г. Екатеринбург) изолирован нетоксигенный штамм 
V. cholerae О139. Этот штамм выделен в сочетании с 
нетоксигенным штаммом V. cholerae nonO1/nonO139 
(НАГ).

Кроме того, от больных ОКИ выделено 17 штам-
мов только НАГ-вибрионов ctxA–tcpА–, два штамма 
V. parahaemolyticus и два – V. fluvialis. От двух боль-
ных с внекишечной локализацией возбудителя (ухо) 
выделено два нетоксигенных штамма V. cholerae 
nonO1/nonO139. 

В 2024 г. не выявлено каких-либо индивидуаль-
ных особенностей и тенденций к нарастанию анти-
биотикорезистентности среди клинических и водных 
штаммов, изолированных в РФ. Клинические штам-
мы О1 проявляли устойчивость к антибиотикам в 
разном процентном соотношении: к ампициллину 
(62,5 %), стрептомицину (87,5 %), налидиксовой 
кислоте (50 %), тетрациклинам (50 %), рифампицину 
(62,5 %), фуразолидону (50 %). Штаммов, резистент-
ных к ципрофлоксацину и азитромицину, в 2024 г., 
как и ранее, на территории России не выявлено. 

Молекулярно-биологическая характеристи-
ка штаммов V. cholerae, выделенных в России в 
2024 г. Токсигенных штаммов от людей в 2024 г. не 
выделено, однако в г. Геническе Херсонской области 
зарегистрирован единичный случай гастроэнтероко-
лита у трехлетнего ребенка; в клиническом материа-
ле с помощью ПЦР выявлена РНК ротавируса, а так-
же ДНК нетоксигенного (ctx–tcp–) штамма V. chole rae 
О1, этот штамм выделен бактериологическим ме-
тодом. Он относился к серовару Огава и имел гено-
тип wbe+wbf-ctxA–tcpA–hly+. Анализ полногеномного 
сиквенса показал полное отсутствие профагов CTX, 
preCTX, RS1 и острова патогенности VPI-1. За по-
следние 18 лет это второй случай выделения неток-
сигенного штамма О1-серогруппы от больного, пер-
вый имел место в 2023 г. в Мелитопольском районе  
Запорожской области [1]. Несмотря на общий ПЦР-
генотип и принадлежность к одному и тому же серо-
вару Огава, на молекулярном уровне изолят 2024 г. 
существенно отличался от такового 2023 г. В част-
ности, у первого, в противоположность второму, 
присутствовал неполный остров патогенности VPI-2 
и отсутствовал VPI-3 с кластером генов системы се-
креции третьего типа (T3SS), имелись и значитель-
ные различия в структуре гена rtxA, кодирующего 
синтез токсина MARTX, генов цитотонического фак-
тора cef, сериновой протеазы vesC, коллагеназы vchC 
и некоторых других генов, имеющих отношение к 
патогенезу, а общие для обоих возбудителей детер-
минанты были представлены неидентичными алле-
лями. Более подробная их молекулярно-генетическая 
характеристика будет представлена в отдельной пу-
бликации. 

Особый интерес представляет тот факт, что 
при филогенетическом анализе клинический изолят 
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2024 г. на дендрограмме сгруппировался с водными 
штаммами 2024 г., выделенными в Краснодарском 
крае (реки Мацеста, Агура и Мзымта), близкород-
ственными оказались также три водных штамма 
2023 г. из Республики Крым, один – из Херсонской 
области (2024 г.), один – из Приморского края 
(2024 г.), три – из Ростова-на-Дону (2008 и 2016 гг.) 
и два клинических (Адлер, 1999 г.; Сочи, 2004 г.) 
(рис. 3). При этом штамм 2023 г. попал в другой, уда-
ленный, кластер. 

Эти данные позволяют считать описанный кла-
стер отдельным клональным комплексом, предста-
вители которого широко распространены на ряде 
территорий России, то есть, по всей видимости, они 
не являются завозными. В основном это штаммы 
из ООС, однако в отдельных случаях могут вызвать 
ОКИ, используя водный путь передачи возбудите-
ля инфекции. Оба токсигенных штамма выделены 
в Ростове-на-Дону из воды р. Темерник, причем из 
одной и той же стационарной точки, с интервалом в 
два с половиной месяца. 

Их генотипы практически идентичны и соответ-
ствовали таковым представителей первых геновари-
антов штаммов El Tor, содержащих ген ctxB1 классиче-
ского типа, остров VPI-1 с геном tcpA El Tor, ген rtxA1 
(prototype), интактные острова пандемичности VSP-I 
и VSP-II без делеций, интегративно-конъюгативный 
элемент ICEVchBan11. Такой же штамм был выделен 
в 2023 г. также из воды Темерника. По данным фило-
генетического анализа, эти штаммы образовали от-
дельный кластер (клональный комплекс), в который 
вошли и другие, более ранние водные изоляты. В на-
стоящее время такие штаммы считаются обладающи-

ми невысоким эпидемическим потенциалом. После 
вспышки холеры в Казани в 2001 г. [40, 41] в России 
отмечались редкие выделения таких штаммов из во-
доемов, не сопровождавшиеся эпидосложнениями и 
распространением инфекции. Их происхождение мо-
жет быть связано как с сохранением в водоемах, так 
и с новыми заносами. 

Что касается водных штаммов ctxAB–, то фило-
генетический анализ (рис. 4) показал, что они не яв-
ляются завозными, эпидемически значимыми и что 
на территории России циркулируют нетоксигенные 
штаммы V. cholerae О1 с различными генотипами, 
относящиеся, в том числе, к разным клональным 
комплексам. Образование клональных комплексов 
холерными вибрионами О1-серогруппы и ранее не-
однократно наблюдалось на различных территориях 
как РФ, так и других стран [42–45], все они разли-
чались между собой по молекулярно-генетическим 
признакам. 

В 2024 г. увеличилось число случаев заболева-
ний, вызванных НАГ-вибрионами, по сравнению с 
2023 г. – с 13 до 18 (16 ОКИ, 2 отита). Больные за-
регистрированы в семи регионах. Как и следовало 
ожидать, выделенные от них штаммы представля-
ли гетерогенную группу. Самый последний штамм 
2024 г. выделен в декабре от больной, вернувшейся 
из Таиланда.

Как показали результаты филогенетического 
анализа, идентичными друг другу оказались только 
три штамма из Новороссийска и два удаленных от 
них изолята из Новоазовска, что указывает на общие 
источники заражения (рис. 5, А).

Примечательно, что у пациента из Екатеринбурга 
диагностирована микст-инфекция с выделением 
одновременно НАГ-вибриона (О176-серогруппы) 
и кардинально отличного от него штамма О139-
серогруппы. Он также существенно отличался и 
от всех остальных изолятов 2024 г. (рис. 5, А) и от-
несен к V. cholerae O139 по наличию в геноме гена 
wbf, хотя не агглютинировался соответствующей 
сывороткой. Вероятно, причиной этого является от-
сутствие части генов в wbf-кластере, что привело 
к уменьшению его размера по сравнению с други-
ми представителями О139-серогруппы. Интересно, 
что в его геноме выявлен довольно редкий вариант 
интегративно-конъюгативного элемента (ICE), не со-
держащий генов антибиотикорезистентности. В базе 
данных геномов найден всего один штамм с похо-
жим ICE-элементом – V. cholerae 4295STDY6534200 
(Бангладеш, 2013 г.). С нетоксигенным клиническим 
штаммом О139 мы столкнулись впервые, и в лите-
ратуре описан всего один случай острой обильной 
диареи, вызванной таким штаммом в Бангладеш 
(2013 г.). Этот штамм, названный авторами «штам-
мом от случая 1» (без присвоения номера), также 
имел неполный кластер wbf, но продуцировал О139-
антиген [46]. Впоследствии другой группой авто-
ров [47] получены сиквенсы двух хромосом штамма 
4295STDY6534200 (LT992490-LT992491), и хотя в 

Рис. 3. Фрагмент дендрограммы, построенной по итогам анализа 
данных полногеномного секвенирования нетоксигенных (ctxAB–) 
штаммов V. choleraе О1 по 55 тыс. SNP. Клинические штаммы 
обозначены красным цветом, водные – синим. Фрагмент вклю-
чает только 2 из 250 штаммов этого клонального комплекса, вы-
деленных в Краснодарском крае в 2024 г.

Fig. 3. Fragment of a dendrogram constructed based on the results of 
analysis of whole-genome sequencing data of non-toxigenic (ctxAB–) 
V. choleraе O1 strains for 55 thousand SNPs. Clinical strains are 
shown in red color, aquatic strains – in blue. The fragment includes 
only 2 of 250 strains of this clonal complex isolated in Krasnodar 
Territory in 2024
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аннотации указано, что источник его выделения не-
известен, судя по описанию, в статье речь идет об 
одном и том же штамме. По данным проведенного 
нами филогенетического анализа с использовани-
ем 108 нетоксигенных V. cholerae О139, он попал в 
обособленный, но довольно гетерогенный кластер 
вместе с нашим изолятом, однако последний занял 
на дендрограмме отдельную ветвь, весьма отдален-
ную от штамма из Бангладеш (рис. 5, B). Оценить 
его вклад в развитие ОКИ затруднительно из-за при-
сутствия в клиническом материале второго штамма, 
НАГ-вибриона.

Особый интерес представляет факт выделения 
в текущем году двух штаммов НАГ-вибрионов из 
отделяемого уха больных отитом в Челябинской об-
ласти и Ростове-на-Дону. На дендрограмме они рас-
полагались среди возбудителей ОКИ и с некоторыми 
из них имели небольшое сходство (рис. 5, А). Это 
свидетельствует об отсутствии каких-либо карди-
нальных различий между возбудителями кишечных 
и внекишечных форм заболеваний. Все штаммы об-
ладали большим стандартным набором детерминант 
факторов патогенности, но представлены они раз-
ными аллелями. Случаи отитов, вызванных НАГ-
вибрионами, не первые – в России с 2017 г. от семи 
больных изолировано семь штаммов (в том числе за-

возной из Туниса). Все они имели разные генотипы, 
в том числе штамм 2024 г.

Отиты и другие формы внекишечных инфек-
ций, обусловленных НАГ-вибрионами, встречаются 
исключительно в виде спорадических случаев, как 
правило, у пациентов с ослабленным иммунитетом 
и часто страдающих сопутствующими хронически-
ми заболеваниями [48–51]. Они представляют опас-
ность только для заболевшего, но не для окружаю-
щих. 

Следует также особо отметить ежегодное ко-
личественное нарастание числа штаммов НАГ-
вибрионов, выделяемых из водных объектов, причем 
при более низких температурах, чем оптимальные 
для их роста. 

Неожиданной находкой оказался токсигенный 
штамм НАГ-вибриона, выделенный в октябре 2024 г. 
из воды р. Дон в Азовском районе Ростовской об-
ласти. Структура региона, кодирующего биосинтез 
О-антигена, у этого штамма соответствует типовой 
последовательности V. cholerae O105-серогруппы, 
представленной в базе данных NCBI. Он содержал 
полный профаг CTX с геном rstR типа El Tor, а ctxB 
существенно отличался от прототипа (11 SNP), что 
согласуется с данными о вариабельности этого гена 
у НАГ-вибринов и некоторых О1/О139 [52–54]; 

Рис. 4. Дендрограмма, отражающая степень генетической близости между нетоксигенными штаммами V. cholerae O1, выделенными 
в РФ. Штаммы 2023 г. отмечены черным цветом; изоляты 2024 г. обозначены цветами, соответствующими субъектам РФ, в которых 
были выделены

Fig. 4. Dendrogram reflecting the degree of genetic relationships between non-toxigenic V. cholerae O1 strains isolated in the Russian 
Federation. 2023-strains are marked in black color; 2024 isolates are indicated by colors corresponding to the constituent entities of the Russian 
Federation in which they were isolated
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Рис. 5. Фрагменты дендрограмм, построенных по итогам анализа штаммов, выделенных в 2024 г.:
A – дендрограмма, построенная по результатам филогенетического анализа клинических штаммов НАГ-вибрионов, проведенного по последова-
тельностям корового генома; B – фрагмент дендрограммы, построенной по итогам анализа полногеномных сиквенсов штаммов V. choleraе О139. 
Токсигенные (ctxAB+) штаммы отмечены красными кружками; анализируемый штамм отмечен красной стрелкой

Fig. 5. Fragments of dendrograms built based on the analysis of strains isolated in 2024:
A – clinical NAG strains isolated in 2024: dendrogram constructed based on the results of phylogenetic analysis conducted on the core genome sequences;  
B – fragment of dendrogram constructed based on the results of analysis of whole-genome sequences of V. choleraе O139 strains. Toxigenic (ctxAB+) strains are 
marked with red circles; the analyzed strain is marked with a red arrow
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промоторная область ctxAB содержала 5 повторов 
TTTTGAT. Все гены профага, несмотря на некото-
рые отличия от прототипов, интактны, что указывает 
на потенциальную способность к их экспрессии. 

Штамм содержал полный остров патогенности 
VPI-I с генами tcp-кластера, ответственного за про-
дукцию TCP. Ген tcpA отличен по нуклеотидному 
составу от таковых типов El Tor и классического, 
поэтому он не был выявлен в ПЦР с использова-
нием набора «АмплиСенс V. cholerae-FL», однако 
in silico узнавался универсальными праймерами, 
разработанными для НАГ-вибрионов Г.А. Ерошенко 
и соавт. [55]. Его полные гомологи обнаружены в ге-
номах имеющихся в нашем распоряжении клиниче-
ских штаммов, выделенных в Узбекистане в 1990 г. 

Кроме того, штамм содержал остров патоген-
ности VPI-3, состоящий из кластера T3SS и nan-nag 
области VPI-2 [56]. Совместное присутствие про-
фага СТX и T3SS – довольно редкое явление, как и 
наличие у исследуемого штамма гена cholix-токсина 
chxAI. У штамма имеется и основной кластер си-
стемы секреции шестого типа (T6SS) и неполный 
дополнительный AUX1, тогда как AUX2 и AUX3 
отсутствуют, поэтому, несмотря на присутствие в 
AUX1 нуклеотидной последовательности, кодирую-
щей активный домен ACD-VgrG3, способность к 
экспрессии этой системы секреции сомнительна.

В геноме этого штамма также обнаружены кла-
стер RTX, гены цитотонического фактора cef, гемо-
лизина hlyA, белков наружной мембраны ompT и 
ompW, нескольких сериновых и металлопротеаз –  
дополнительных факторов патогенности и перси-
стенции, и отсутствовали ген термостабильного ток-
сина stn, ICE-элементы, остров пандемичности VSPI, 
тогда как имелся отличающийся от прототипа VSPII, 
что сближает исследуемый штамм с вибрионами El 
Tor. В кластере MSH присутствовали отличные от 
прототипов гены мажорной и минорной субъединиц 
пилей адгезии mshA-like и mshC-like, что характер-
но для большинства НАГ-вибрионов. Пили с такими 
субъединицами не чувствительны к маннозе [57]. 

По данным филогенетического анализа, ис-
следуемый штамм проявляет высокое сходство 
с клиническим токсигенным штаммом О105-
серогруппы 571-88, выделенным в Китае в 1988 г. 
(PRJNA242443). При проведении анализа были вы-
явлены еще два практически идентичных генома, 
причем один из них принадлежал референс-штамму 
О105-серогруппы RIMD 2214343 (BOCP0100000), 
происхождение которого в аннотации не указано, 
однако в дополнительных материалах к статье [58] 
оно совпадало с таковым штамма 571-88, поэтому 
мы полагаем, что именно последний был переиме-
нован другой группой секвенировавших его ав-
торов и включен в базу в качестве референсного. 
Происхождение второго штамма, N2787, секвениро-
ванного третьей группой авторов (VSHQ01000001), 
также нигде не приводится, но не исключено, что и 
это тот же 571-88.

Это первый случай выделения токсигенного 
НАГ-вибриона в РФ, по всей вероятности, он связан 
с неустановленным завозом из-за рубежа. Случаев 
вызванных им ОКИ не выявлено. Вместе с тем ток-
сигенные НАГ-вибрионы способны вызвать как спо-
радические, так и групповые заболевания людей. 
Токсигенные штаммы разных серогрупп периодиче-
ски выделяли в различных странах мира [52, 59, 60], 
поэтому вероятность новых завозов хотя и невелика, 
но все же существует, обусловливая риски эпидос-
ложнений.

Результаты проактивного эпидемиологического 
надзора свидетельствуют о том, что прогноз, дан-
ный на 2024 г. [1], подтвердился. Несмотря на не-
которое снижение числа больных холерой в 2024 г. 
(762 830 случаев в 42 странах) по сравнению с 2023 г. 
(816 235 – в 47 странах), тенденция роста в динамике 
заболеваемости холерой в мире, обусловленная ЧС 
различного характера, сохранилась. Особенностью 
явился завоз из Танзании на о. Майотта штамма 
V. cholerae О1 El Tor, резистентного к 10 антибиоти-
кам, включая ципрофлоксацин и азитромицин [29]. 
В течение года отмечалась интенсификация трудо-
вой миграции из стран, неблагополучных по холе-
ре. Наибольшее число трудовых мигрантов прибы-
ло из Индии (10 303), Бангладеш (828), Таиланда 
(301), Пакистана (104), Сирии (93), Нигерии (64), 
Филиппин (52), Ливана (35). Отдельно следует от-
метить прибытие 9 214 человек из Украины, что в 
случае осложнения эпидситуации по холере в этой 
стране не исключает рисков завоза инфекции в РФ.

Установлены особенности эпидситуации по хо-
лере в РФ. Потенциальные риски завоза холеры не 
были реализованы. Больные и вибриононосители 
в стране не выявлены. В поверхностных водоемах 
(Ростовская область) выявлены два токсигенных 
штамма V. cholerae О1, подобных штамму, изолиро-
ванному из воды на этой территории в 2023 г., и один 
токсигенный штамм НАГ-вибриона, впервые заре-
гистрированный в РФ. Выявлена связь между неток-
сигенным штаммом О1, вызвавшим ОКИ, и штам-
мами из ООС: установлена принадлежность к одно-
му клональному комплексу нетоксигенного штамма 
V. cholerae О1, вызвавшего случай ОКИ (Херсонская 
область), и водных штаммов О1, циркулирующих 
в России (Ростовская область, 2016 г.; Республика 
Крым, 2023 г.; Краснодарский и Приморский края, 
2024 г.). Впервые зарегистрирован больной ОКИ, 
от которого изолирован нетоксигенный штамм 
V. cholerae О139. Отмечено увеличение в шесть раз 
числа нетоксигенных штаммов О1, изолированных из 
водных объектов (2024 г. – 335 штаммов, а 2023 г. –  
52), в основном за счет клонального комплекса 
(250 штаммов, Краснодарский край). Определено 
увеличение в два раза числа заболеваний ОКИ (16) 
по сравнению с 2023 г. (11), вызванных нетоксиген-
ными НАГ-вибрионами, а также два случая отита 
данной этиологии. Зарегистрированы случаи ОКИ 
с изоляцией V. parahaemolyticus и V. fluvialis (по два 
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больных). Штаммов холерных вибрионов, резистент-
ных к ципрофлоксацину и азитромицину, до настоя-
щего момента на территории России не выявлено.

Прогноз на 2025 г. включает актуальность рис-
ков завоза холеры, в том числе вызванной штаммами 
возбудителя, устойчивыми к ключевым для этиотроп-
ной терапии и экстренной профилактики антибиоти-
кам, поэтому постоянный контроль антибиотикоре-
зистентности остается одним из основных направле-
ний при мониторинговых исследованиях на холеру в 
РФ. По всей видимости, в 2025 г. будет иметь место 
тенденция роста трудовой миграции из неблагопо-
лучных по холере стран, обусловленная нарастани-
ем экономических связей с ними. Возможно обнару-
жение в ООС токсигенных штаммов V. cholerae О1, 
а также НАГ-вибрионов. Вероятен рост числа ОКИ, 
вызванных нетоксигенными штаммами О1, НАГ и 
другими патогенными вибрионами. Возможно уве-
личение зарегистрированных внекишечных инфек-
ций с выделением НАГ-вибрионов, а также обна-
ружение в ООС нетоксигенных V. cholerae О1 и их 
клональных комплексов, которые могут быть этио-
логическим фактором ОКИ. Целесообразно более 
раннее начало мониторинга холеры (апрель) и более 
позднее его окончание (октябрь) в 2025 г. в субъек-
тах РФ, отнесенных к территориям I типа по эпиде-
мическим проявлениям холеры.
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