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холера продолжает оставаться значимой про-
блемой для здравоохранения многих стран мира, что, 
в свою очередь, определяет организацию и проведе-
ние, а также выработку приоритетных направлений 
профилактической деятельности, предусмотренных 
на международном, региональном и национальном 
уровнях [3, 38, 45]. при этом мониторинг динамики 
заболеваемости холерой, а также контаминации хо-

лерными вибрионами о1 и о139 серогрупп поверх-
ностных водоемов и других объектов окружающей 
среды, составляет основу эффективных, целенаправ-
ленных, превентивных и контрольных противохо-
лерных мероприятий.

использованы сведения проблемно-ориенти-
рованных баз данных «холера эль-тор. эпидемио-
логический анализ заболеваемости в мире», «холера 
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в мире в 2017 г. продолжается тенденция снижения заболеваемости холерой (относительно 2008 г.) при сред-
нем ежегодном темпе -1,113 %. установлена тенденция роста интенсивных помесячных показателей заболевае-
мости холерой в мире в 2017 г. по сравнению с 2015 и 2016 гг. выявлено 25 стран с 70 эндемичными террито-
риями, 11734 импортированных случая холеры на различные континенты с преобладанием межгосударственных 
заносов в азии. в россии имели место заносы холеры в 2008, 2010, 2012 и 2014 гг. из индии. из поверхностных 
водоемов выделены V. cholerae о1 биовара эль тор ctxA–tcpA–, ctxA–tcpA+ и V. cholerae о139 ctxA– и tcpA– , а также 
единичные V. cholerae о1 биовара эль тор ctxA+tcpA+. при INDEL-типировании 242 штаммов V. cholerae O1 из 
объектов окружающей среды (2014–2017 гг.) получены данные о принадлежности к одному кластеру V. cholerae 
O1 ctxA–tcpA+ и, наряду с генетическим разнообразием V. cholerae O1 ctxA–tcpА– в ряде регионов, ежегодно были 
изолированы штаммы одного или близкородственных генотипов. впервые для прогноза разработана оценка риска 
активизации эпидемического процесса при холере в россии с учетом различных факторов (условий), их градации 
и экспертной оценки в баллах. прогноз по холере на глобальном уровне и в россии на 2018 г. неблагоприятный.
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The trend of morbidity reduction at an average annual rate of 1.113 % in 2017 (in comparison to 2008) continues. The tendency 
of intensive monthly cholera incidence growth around the world in 2017 in relation to 2015 and 2016 is established. 25 countries with 
70 endemic areas and 11734 imported cases of cholera onto different continents with predominance of interstate carrying of infection 
in Asia were identified. In Russia in 2008, 2010, 2012 and 2014 cholera importations from India have been registered. V. cholerae 
O1 biovar El Tor ctxA–tcpA–, ctxA–tcpA+, V. cholerae O139 ctxA– and tcpA– and singular V. cholerae O1 biovar El tor ctxA+tcpA+ 
strains were isolated from surface water bodies. INDEL typing of 242 V. cholerae O1 strains, isolated from environmental objects 
(2014–2017), provided the data which confirmed their belonging to common cluster of V. cholerae O1 ctxA–tcpA+. Along with genetic 
diversity of V. cholerae O1 ctxA–tcpа–, several strains of the same or closely related genotypes in some regions were isolated every 
year. For the first time ever the algorithm for risk of epidemic process activation assessment in case of cholera in Russia, taking into 
account the various factors (conditions), their gradation and expert scores, has been developed for the prediction. The forecast for 
cholera at the global level and in Russia for 2018 is unfavorable.
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эль-тор. эпидемиологический анализ заболеваемо-
сти в снг, россии»; «холерные вибрионы. россия». 
Формирование их проводили с использованием све-
дений из Weekly Epidemiological Record of World 
Health Organization [11–19], ProMED-mail post [http://
www.promedmail.org] (2017 г.), с сайта http://www.
mspp.gouv.ht/site/index.php, Documentation-MSSP, на-
учных публикаций из поисковой системы PubMed. 

проведен анализ данных о выделении холер-
ных вибрионов о1 и о139 серогрупп из поверх-
ностных водоемов и других объектов окружающей 
среды (2008–2017 гг.) с учетом информации, посту-
пающей в референс-центр по мониторингу за хо-
лерой из противочумных учреждений, управлений 
роспотребнадзора и Фбуз «центр гигиены и эпиде-
миологии» в субъектах российской Федерации, па-
спортных данных на штаммы после их окончатель-
ной идентификации. проведено INDEL-типирование 
242 штаммов V. cholerae O1, в том числе V. cholerae 
O1 ctxA–tcpA– (232), V. cholerae O1 ctxA–tcpA+ (10), 
выделенных в 16-ти регионах россии из поверхност-
ных водоемов (2014–2017 гг.), с использованием де-
вяти локусов по методике [2]. вариабельность оце-
нивали с помощью индекса разнообразия симпсона 
(diversity index, DI) [47].

кластерный анализ и построение дендрограммы 
проводили с использованием авторского программ-
ного обеспечения по методу UPGMA и программы 
MEGA 5 [48].

статистическую обработку данных проводили 
по е.д.савилову [9]. текстовый и графический ма-
териал оформлен на персональном компьютере под 
управлением операционной системы MS Microsoft 
XP Professional и офисного пакета MS Office 2007.

В мире при мониторинге холеры на глобальном 
уровне установлено, что за период с 2008 по 2017 
год зарегистрировано 2441973 больных холерой в 
107 странах. следует отметить, что в 2017 г., по дан-
ным ProMed [21], учтено 1215265 больных с подозре-
нием на холеру, в том числе 1007013 в азии, 205598 в 
африке и 2654 в америке. основное количество боль-
ных с подозрением на холеру выявлено в азии, в част-
ности в йемене. по мнению эксперта воз D.Legros, 
количество случаев с подозрением на холеру в йемене 
нельзя точно проверить, и многие из них могут быть 
острой водянистой диареей, которая имеет аналогич-
ные симптомы и лечение, но вызывается не холерным 
вибрионом [34]. выявлена тенденция снижения забо-
леваемости в 2017 г. (относительно 2008 г.) при сред-
нем ежегодном темпе -1,113 % (рис. 1). прогноз на 
2018 г. по линейной и полиномиальной линиям тренда 
показал сохраняющуюся тенденцию снижения заболе-
ваемости с коэффициентами достоверности аппрокси-
мации R2=1 и R2=0,11798 соответственно. 

в структуре мировой заболеваемости наиболь-
ший удельный вес больных холерой приходится на 
африканский континент – 54,7 % (1335665 боль-
ных), на американском континенте он составил 
34,81 % (850021), в азии – 9,97 % (243567), европе – 
0,01 % (226), австралии с океанией – 0,51 % (12494). 

показатели летальности в мире: 2008 г. – 3,06 %, 
2015 г.– 0,76 %, 2017 г. – 3,06 %.

установлено продолжение эпидемий и вспы-
шек с переходом их с декабря на январь в 2016, 2017 
и 2018 гг. в странах карибского бассейна (гаити), 
на африканском континенте (нигерия, танзания, 
демократическая республика конго (дрк), замбия, 
малави), в азии (йемен).

при сравнительном анализе помесячной забо-
леваемости за 2015–2017 гг. установлено, что если 
в 2015 г. сезонные подъемы холеры имели место в 
январе (0,221 0/0000), мае (0,227) и октябре (0,204), а в 
2016 г. в августе (0,553 0/0000), октябре (0,254) и нояб-
ре (0,194), то в 2017 г. выявлены подъемы в апреле 
(0,685 0/0000), мае (0,615), июне (0,439), июле (0,522) 
и октябре (0,468) при среднемесячных показате-
лях – 0,149, 0,188 и 0,333 0/0000 соответственно [20]. 
приведенные данные свидетельствуют о тенденции 
роста интенсивных помесячных показателей заболе-
ваемости холерой в мире, существовании различных 
эпидемиологических рисков, влияющих на активи-
зацию эпидемического процесса, в том числе в раз-
личные сезоны года.

с 2008 по 2017 год выявлено 25 стран с 70 эн-
демичными территориями (на уровне штатов, про-
винций и других административных территорий), 
где холеру регистрировали без заносов извне три 
года и более: в азии (индия, бангладеш, непал, 
пакистан, малайзия и вьетнам, 9 пораженных ад-
министративных территорий); в африке (зимбабве, 
кения, замбия, сомали, уганда, мозамбик, нигерия, 
камерун, Южный судан, танзания, гана, либерия, 
ангола, дрк, нигер, малави, 45 пораженных тер-
риторий); в странах карибского бассейна (гаити, 
доминиканская республика и куба, 16 пораженных 
территорий). при этом формирование новых энде-
мичных территорий в 2017 г. имело место в странах 
африканского континента (кения, танзания, малави, 
дрк, Южный судан), что указывает на продолжаю-
щееся, характерное для пандемии, распространение 
холеры с вовлечением новых территорий и опреде-

рис. 1. динамика заболеваемости холерой в мире. 2008–
2017 гг.:
1 – линейная линия тренда с аппроксимацией (R2=1) и сглаживанием; 
2 – полиномиальная линия тренда с аппроксимацией (R2=0,1798) и сгла-
живанием
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ляет неблагоприятный прогноз по холере. 
эпидемиологическая обстановка усугублялась 

межконтинентальными и межгосударственными за-
носами холеры вследствие миграции населения – 
одного из основных эпидемиологических рисков, 
который при активизации эпидемического процесса 
определяет генез (завозное происхождение) и ока-
зывает существенное влияние на интенсивность за-
болеваемости при чс различного происхождения. 
за последнее десятилетие в мире зарегистрирова-
но 11734 импортированных случаев холеры, в том 
числе в азии – 11228 (70,8 %), на американском 
континенте – 249 (14,4 %), в европе – 188 (10,8 %), 
африке – 66 (3,8 %) и австралии с океанией – 3 
(0,2 %). в 2008–2017 гг. имели место межконтинен-
тальные заносы: из азии в европу (великобритания, 
дания, Финляндия, Франция, германия, Швеция, 
Швейцария, бельгия, россия, чехия); из стран 
карибского бассейна в европу (великобритания, 
испания, италия, германия, нидерланды), в страны 
северной америки (сШа и канада), центральной 
(мексика) и Южной (венесуэла); межгосударствен-
ные заносы: в странах карибского бассейна – из 
гаити, доминиканской республики и кубы в пуэрто-
рико, сент-мартин, мартинику, на багамские остро-
ва; в азии – из Филиппин в Южную корею, из ирака 
в сирию, оман, кувейт и бахрейн, из бангладеш в 
оман и индию, из йемена в саудовскую аравию; 
в африке – из нигерии в камерун и танзанию, из 
танзании в бурунди, из эфиопии и Южного судана в 
судан, из Южного судана, дрк и бурунди в уганду, 
из центрально-африканской республики в дрк; из 
мозамбика в малави, из дрк в бурунди [4, 23, 32].

эпидемии и вспышки на всех континентах в по-
следнее десятилетие вызваны V. cholerae о1 биовара 
эль тор, сероваров огава и инаба, продуцирующи-
ми холерный токсин классического типа и содержа-
щими в основном аллели гена B-субъединицы холер-
ного токсина ctxB1, ctxB7 и др. M.M.Das et al. (2016) 
отметили, что при фенотипическом и генетическом 
тестировании штаммов V. cholerae O1, выделенных в 
сильвасе (индия) [39] в 2012–2014 гг., наряду с про-
тотипными штаммами эль тор, выявлен один прото-
типный штамм V. cholerae O1 классического биова-
ра. при молекулярном типировании методом MLVA 
штаммов V. cholerae O1, обусловивших вспышки 
холеры в иране (2012–2013 гг.), среди 30 изученных 
штаммов один штамм принадлежал к классическому 
биовару [46]. вспышки и спорадические случаи хо-
леры бенгал периодически имели место в индии и 
китае [17, 40, 41]. 

В Азии сохранится тенденция роста заболе-
ваемости в 2017 г. при среднем ежегодном темпе 
6,595 % . прогноз на 2018 г. по линейной, логариф-
мической и экспоненциальной линиям тренда – рост 
заболеваемости с коэффициентами достоверности 
аппроксимации R2=1, R2=0,1944 и R2=0,2565 соот-
ветственно. число пораженных холерой стран, в том 
числе с заносами, составило 29. наибольшее число 
больных холерой имело место в афганистане – 45481 

и 58064 (2014 и 2015 гг.), ираке – 4693 и 4965 (2012 и 
2015 гг.), индии – 1171, 6008 и 4031 (2012–2014 гг.), 
на Филиппинах – 4547 (2014 г.) и в йемене – 31789, 
10184 и 20466 (2011, 2016 и 2017 гг.). необходимо 
отметить, что в йемене в 2016 и 2017 гг. чс, способ-
ствующей активизации и интенсивным проявлениям 
эпидемического процесса, являлся внутренний воен-
ный конфликт и, как следствие, миграция населения 
внутри страны и за ее пределы с распространением 
инфекции, разрушенная инфраструктура, нерегу-
лярный доступ к доброкачественной воде, нехватка 
медицинского персонала и медикаментов [21, 27, 31, 
37]. воз классифицирует ситуацию в йемене как 
тяжелейшую чс в мире наряду с сирией, Южным 
суданом, нигерией и ираком [26]. 

Фактором, способствующим активизации эпи-
демического процесса в индии (штат одиша) в 
2017 г. являлось употребление населением контами-
нированной холерными вибрионами воды, исполь-
зованной для приготовления национального напитка 
«Pana» [25]. имел место занос холеры из западной 
бенгалии [35]. летальность – от 0,05 % (2015 г.) до 
10,42 % (2017 г.).

сравнительный анализ полногеномных сиквен-
сов штаммов V. cholerae о1, выделенных от боль-
ных холерой в калькутте и других регионах индии 
в период 2007–2014 гг., показал их принадлежность 
к третьей волне седьмой пандемии. установлена ге-
терогенность острова пандемичности VSP-II и гена 
субъединицы B холерного токсина (ctxB), а также 
наличие нескольких филогенетических линий и под-
линий, сменивших друг друга с 2007 по 2014 год. по 
мнению D.Imamura et al. (2017 г.) [42], учитывая, что 
V. cholerae о1 во всех пандемиях распространяются 
из бенгальского залива, высока вероятность распро-
странения новых геновариантов с VSP-II и аллелью 
гена ctxB за пределы этого региона. 

На Африканском континенте, наиболее затро-
нутом во время текущей пандемии, выявлена тенден-
ция снижения заболеваемости в 2017 г. (относитель-
но 2008 г.) при среднем ежегодном темпе -0,052 %. 
холера зарегистрирована в 45 странах. прогноз на 
2018 г. по линейной, степенной и экспоненциальной 
линиям тренда – снижение заболеваемости с коэф-
фициентами достоверности аппроксимации R2=1, 
R2=0,3138 и R2=0,2231 соответственно. при этом не-
обходимо отметить, что показатель заболеваемости в 
2017 г. (26,441 0/0000) находится практически на уров-
не 2008 г. (26,580 0/0000). наиболее высокие показате-
ли заболеваемости холерой отмечены в зимбабве – 
60055 больных (2008 г.), анголе – 10511 (2008 г.), 
эфиопии – 31509 (2009 г.), мозамбике – 19679 
(2009 г.), камеруне – 22433 (2011 г.), сомали – 77636 
(2011 г.), дрк – 33661 (2012 г.), Южном судане – 
6421 (2014 г.), нигерии – 35996 (2014 г.), кении – 
13291 (2015 г.) и танзании – 13694 (2016 г.). 

в 2017 г. зарегистрированы высокие показа-
тели заболеваемости холерой в северном (судан – 
18773 больных, Южный судан – 14452), западном 
(нигерия – 7726), центральном (дрк – 39090) и 
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восточном (сомали – 78784, эфиопия – 26966) реги-
онах африки. активизация эпидемического процес-
са и его последующие проявления обусловлены чс 
социального характера (военно-политические кон-
фликты, войны), которые повлекли за собой мигра-
цию населения с внутригосударственными заносами 
в Южном судане [22, 30], дрк, [22], сомали [24], 
нигерии [33]. ситуация осложнялась чс, способ-
ствующими также активизации эпидемического про-
цесса за счет природных условий, таких как засуха 
в эфиопии, сомали и дрк [22, 29, 36], длительные 
проливные дожди (нигерия, судан и Южный судан 
[28, 32, 33]). летальность варьировала – в 2008 г. со-
ставила 3,2 %, в 2015 г. 1,3 %, а в 2017 г. 2,4 %.

учитывая, что возбудители холеры V. cholerae 
о1 и V. cholerae о139 являются системообразую-
щими факторами в возникновении эпидемического 
процесса, актуальными в этом плане являются ис-
следования по изучению молекулярно-генетических 
свойств штаммов, циркулирующих на африканском 
континенте [41, 43, 44]. н.б.челдышевой с со-
авт. (2017 г.) при анализе и изучении молекулярно-
генетических свойств штаммов V. cholerae El Tor, 
циркулирующих на африканском континенте, по-
казано, что наряду с заносами в зимбабве (2003 г.), 
Юар (2009 г.) и камерун (2010 г.) генетически из-
мененных вариантов V. cholerae El Tor с большим 
числом SNPs, с новой аллелью гена ctxB (ctxB7) из 
азии со второй и третьей волной пандемии, на тер-
ритории замбии, кении и танзании, расположенных 
в районе великих африканских озер, где сформиро-
вались вторичные эндемичные очаги, штаммы явля-
лись геновариантами, но вошли в самостоятельный 
кластер. безусловный интерес представляют данные 
Fr.-X.Weill et al. (2017 г.) [50] по анализу геномов 
651 штамма V. cholerae El Tor, выделенного в период 
седьмой пандемии, их пространственно-временному 
распространению в африке с учетом неоднократных 
межконтинентальных (из азии) и внутригосудар-
ственных заносов [10]. 

В Америке. холера выявлена в 14 странах 
карибского бассейна, центральной, Южной и север-
ной америки. 

В страны Карибского бассейна. в гаити и 
доминиканской республике в 2017 г. продолжалось 
снижение уровня заболеваемости холерой (относи-
тельно 2010 и 2011 гг.), на кубе и в других странах 
холера не выявлена.

В Республике Гаити. по данным министерства 
здравоохранения и народонаселения республики 
гаити (Ministère de la Santé Publique et de la 
Population (MSPP), с 18.10.2010 г. (начало эпидемии) 
по 30.12.2017 г. в стране зарегистрировано 816000 
больных холерой, 9748 смерти; летальность от 
0,91 % (2016 г.) до 2,43 % (2010 г.), в 2017 г. – 0,98 %. 
выявлена тенденция снижения заболеваемости хо-
лерой в 2017 г. (относительно 2010 г.) при среднем 
ежегодном темпе -30,763 %. 

Центральная Америка. в мексике зарегистри-
рованы больные холерой в 2008 г. (1 больной), в 

2010–2012 гг. (1, 1, 2). в 2013 г. имела место вспыш-
ка с 187 больными холерой, в 2014 г. выявлено 14 
больных, в 2015 г. – 1.

Южная Америка. зарегистрировано 64 боль-
ных холерой, в том числе в бразилии – 1 (2011 г.), 
венесуэле – 49 и 4 (2011 и 2013 гг.), парагвае – 5 
(2009 г.), чили – 1, 2 и 1 (2011, 2013 и 2014 гг.). 

Северная Америка. с 2008 по 2017 год импорти-
ровано в сШа 118 и в канаду 20 заносов холеры без 
распространения возбудителя инфекции.

В Европе. заносы холеры имели место в велико-
бри танию (2008–2016 гг.), Францию (2008–2009, 
2011 г., 2014–2015 г.), испанию (2008, 2013, 2015 гг.), 
Финляндию (2008 г.), данию (2008, 2016 гг.), нидер-
ланды (2008, 2013, 2016 гг.), германию (2010, 2011, 
2013–2016 гг.), Швецию (2011, 2015 гг.), украи-
ну (2011, 2016 гг.), италию (2013 г.), норвегию 
(2015 г.), Швейцарию (2015 г.) и чехию (2017 г.). в 
2016–2017 гг. в мелитополе и запорожье (украина), 
выявлено по два больных холерой с выделением не-
токсигенных (авирулентных) штаммов V. cholerae 
O1 серовара огава [49]. распространения инфек-
ции, кроме украины (2011 г.), в странах европы не 
отмечалось.

В Австралии и Океании. за анализируемый пе-
риод зарегистрированы крупные вспышки холеры в 
папуа-новая гвинея – 1957 случаев холеры (2009 г.), 
8997 (2010 г.) и 1535 (2011 г.). имели место заносы в 
австралию (2010–2014 и 2016 гг.) без распростране-
ния возбудителя инфекции. 

В странах СНГ. в ноябре 2017 г. отмечено два 
случая завоза холеры в казахстан из индии. в сере-
дине августа 2017 г. на сайте министерства здраво-
охранения украины было опубликовано сообщение 
о холере. подтверждено четыре случая заболевания 
в запорожье.

В России. эпидемические проявления по холе-
ре (2008–2017 гг.) характеризовались заносами ин-
фекции российскими гражданами, возвратившимися 
из индии в башкортостан (2008 г.) и москву (2010, 
2012, 2014 гг.), без последующего распространения 
возбудителя инфекции. 

в этот период установлена в 29 субъектах конта-
минация V. cholerae о1 и V. cholerae о139 серогрупп 
поверхностных водоемов, используемых в качестве 
источников водоснабжения и водопользования. из 
объектов окружающей среды изолирован 741 штамм 
V. cholerae о1 биовара эль тор, в том числе V. chol-
erae ctxA+tcpA+– 10 (республика крым – 8 штаммов 
(2010 г.), ростовская область – 2 (2011 и 2014 гг.), 
V. cholerae ctxA–tcpA+ – 33, V. cholerae ctxA–tcpA– – 
692 и V. cholerae о139 ctxA–tcpA– – 6. 

определена продолжительность выделения 
V. cholerae O1 и V. cholerae O139 из поверхностных 
водоемов за анализируемый период с использовани-
ем индекса продолжительности выделения холерных 
вибрионов из поверхностных водоемов (ипхв), 
равному отношению продолжительности монито-
ринга холеры объектов окружающей среды (в годах) 
с выявленной контаминацией холерными вибрио-
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нами к продолжительности мониторинга (в годах). 
для оценки продолжительности выделения холерных 
вибрионов проведено ранжирование рассчитанных 
значений ипхв, с учетом которых выделены группы 
административных районов с низкими (0,1–0,2), повы-
шенными (0,3–0,5) и высокими (0,6–1,0) значениями 
показателей, соответствующим периодическим (или 
ежегодным) выделениям холерных вибрионов в тече-
ние 1–2, 3–5 и 6–10 лет. установлена ежегодная, в те-
чение 7–10 лет, контаминация холерными вибриона-
ми поверхностных водоемов в шести (20,7 %) субъ-
ектах (республики калмыкия и крым, ростовская и 
иркутская области, забайкальский и приморский 
края) со значениями показателей ипхв – 0,7–1,0. это 
свидетельствует о наличии эколого-гигиенических 
условий, которые можно рассматривать как потен-
циальные эпидемиологические риски или предпо-
сылки в активизации эпидемического процесса при 
острых кишечных инфекциях, в том числе холеры, 
с реализацией водного пути распространения воз-
будителей. периодическое выделение холерных ви-
брионов в течение 3–5 лет выявлено в семи (24,1 %) 
субъектах (республике коми, москве, республике 
татарстан, челябинской области, алтайском крае, 
свердловской области и республике алтай) со зна-
чениями показателей – 0,3–0,5. в 16 (55,2 %) субъ-
ектах холерные вибрионы изолировали 1–2 года, 
значение показателей – 0,1–0,2 (архангельская, 
вологодская, калининградская, псковская, киров-
ская, рязанская, липецкая, астраханская, кеме ров-
ская, новосибирская, тюменская области, санкт-
петербург, краснодарский, ставропольский и хаба-
ровский края, республика саха (якутия)). 

на основе проведенного INDEL-типирования 
242 штамма V. cholerae O1 распределились между 
34 генотипами, которые по результатам кластерного 
анализа сгруппировались в восемь кластеров, обо-
значенных буквами от «а» до «H». необходимо от-
метить, что кластер G представлен исключительно 
штаммами V. cholerae O1 ctxA–tcpA+. это подтверж-
дает ранее полученные данные, что штаммы V. chole-
rae O1 ctxA–tcpA+ составляют отдельный кластер, 
четко дискриминирующийся от штаммов V. cholerae 
O1 ctxA–tcpA– [1]. при изучении выделенных на раз-
ных территориях штаммов V. cholerae O1 ctxA–tcpA–

получены данные, свидетельствующие об их вариа-
бельности. так, для штаммов, изолированных из 
водных объектов в ростовской области, республике 
калмыкия и приморском крае, характерно высокое 
генетическое разнообразие при принадлежности 
к различным кластерам: а4, B3, E1, F4,5, G3; A1-
5,B4,5-8, C1, D1, F1-5,G2, H1 и A4,а6, B2, C4 соответ-
ственно (рис. 2). вместе с тем, в некоторых регионах 
циркулируют штаммы, принадлежащие преимуще-
ственно к одному кластеру. например, все штаммы, 
изолированные в забайкальском крае, относились к 
кластеру а (два близкородственных генотипа а5 и 
а6), в республике крым – к кластеру е. отмечены 
факты выделения в течение 2–3 лет V. cholerae O1 
ctxA–tcpA– одних и тех же генотипов в забайкальском 

крае и иркутской области – A5, приморском крае, 
свердловской области и в республике калмыкия – 
A4. это может указывать на повышенный потенциал 
персистенции, в частности, штаммов V. cholerae O1 
ctxA–tcpA– INDEL-генотипа а, а также на возмож-
ность длительной циркуляции холерных вибрионов 
при наличии благоприятных экологических условий, 
как рисков, для сохранения вибрионов. в то же вре-
мя штаммы V. cholerae O1 ctxA–tcpA–, выделенные в 
иркутске в 2017 г. из р. ушаковка, имели идентич-
ный INDEL-генотип – е2, который не встречался ра-
нее на территории иркутской области и сопредель-
ных регионов, что может свидетельствовать в пользу 
заносного происхождения штаммов. 

прогноз в россии на 2018 г. с учетом эпиде-
миологической обстановки по холере в мире – не-
благоприятный в плане возможных заносов холеры. 
оценка риска активизации эпидемического процесса 
при холере (раэпх) в россии осуществлена на осно-
ве анализа различных факторов (условий) в период 
эпидемических осложнений холеры (1970–2014 гг.) 
[5, 6, 7, 8], градации их и экспертной оценки в баллах 
(таблица). 

конечная оценка риска активизации эпидеми-
ческого процесса определяется по результирующей 
сумме всех расчетных данных по формуле: 

раэпх = Aа1-а3 + B + C + DD1-3 + Et1-2 + F + G + н
максимально возможная величина риска акти-

визации эпидемического процесса при холере соста-
вила 1 балл с градацией: высокий – 0,51–1,0 баллов; 
повышенный – 0,5–0,3 и низкий – менее 0,3.

так, при заносах инфекции российскими граж-
данами, возвратившимися из индии в башкортостан 
(2008 г.) и москву (2010, 2012, 2014 гг.), без после-
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рис. 2. распределение генотипов штаммов V. cholerae O1 по ре-
гионам россии (2014–2017 гг.)
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дующего распространения возбудителя инфекции 
риск активизации эпидемического процесса с учетом 
недостаточного санитарно-карантинного контроля в 
пунктах пропуска через государственную границу 
рФ и международной миграции населения низкий, 
составил 0,25 баллов. контаминация поверхностных 
водоемов V. cholerae о1 ctxA+tcpA+ в ростовской об-
ласти (2011 и 2014 гг.) при неустановленном заносе 
холеры, наличии сбросов сточных и (или) ливневых 
сточных вод в водоем, который использовался для 
рекреационных целей, определили повышенную ве-
личину риска активизации эпидемического процес-
са – 45 баллов. 

необходимо отметить, что приведенные риски, 
способствующие активизации эпидемического про-
цесса, являются базой для краткосрочного и долго-
срочного прогнозирования и разработки целенаправ-
ленных программ надзора и профилактики холеры.

таким образом, прогноз по холере в мире на 
2018 г. – неблагоприятный. об этом свидетельствует 
мониторинг холеры на глобальном уровне, показав-
ший превалирование интенсивных показателей в ди-
намике заболеваемости и территориальное распро-

странение инфекции, обусловленной геноварианта-
ми холерных вибрионов эль тор в странах африки, 
азии и карибского бассейна, где сформировались 
эндемичные очаги, которые могут стать причиной 
возникновения эпидемиологических осложнений 
на этих территориях и обусловить возможность рас-
пространения инфекции как внутри страны, так и 
вывоз ее на другие континенты, что подтверждено 
событиями последнего десятилетия и седьмой пан-
демии. заносы холеры остаются основными эпиде-
миологическими рисками в распространении холе-
ры на глобальном, региональных и национальных 
уровнях. возможность заноса инфекции в россию 
является реальной и диктует необходимость обеспе-
чения выполнения в полном объеме мероприятий, 
предусмотренных действующими сп 3.1.1.2521-09 
«профилактика холеры. общие требования к эпи-
демиологическому надзору за холерой в российской 
Федерации» и распорядительными документами 
Федеральной службы по надзору в сфере защиты 
прав потребителей и благополучия человека по обе-
спечению санитарно-эпидемиологического благопо-
лучия населения в стране.

факторы (условия), определяющие риск активизации эпидемического процесса при холере в россии

Факторы 
(условия) наименование факторов (условий) градация факторов (условий),  

их балльная оценка максимальный балл

а заносы холеры (установленные или неустановленные). с распространением – 0,3
без распространения – 0
нет – 0

0,3

а1 недостаточный санитарно-карантинный контроль в пунктах пропуска  
через государственную границу рФ пассажиров и членов экипажей,  
прибывающих воздушными, морскими, автомобильными  
и железнодорожными транспортными средствами.

есть – 0,1, в том числе,
с распространением – 0,1,
без распространения – 0
нет – 0

в том числе – 0,1

а2 отсутствие санитарно-контрольных пунктов пропуска на границе  
с сопредельными государствами.

есть – 0,1, в том числе,
с распространением – 0,1,
без распространения – 0
нет – 0

в том числе – 0,1

а3 заносы холеры различными транспортными средствами  
(водным, автомобильным и др.) внутри страны. 

есть – 0,1, в том числе,
с распространением – 0,1,
без распространения – 0
нет – 0

в том числе – 0,1

B международная миграции (туризм с коммерческой целью, паломничество  
и др. виды, в том числе в страны, неблагополучные по холере).

есть – 0,1
нет – 0

0,1

C контаминация поверхностных водоемов V. cholerae о1 ctxA+tcpA+ есть – 0,15
нет – 0

0,15

D реализация водного пути распространения с выделением V. cholerae о1 
ctxA+tcpA+ при:

есть – 0,15
нет – 0

0,15

D1 употреблении воды централизованной системы хозяйственно-питьевого 
водоснабжения;

есть – 0,05
нет – 0

в том числе – 0,05

D2 употреблении воды нецентрализованной системы хозяйственно-питьевого 
водоснабжения;

есть – 0,05
нет – 0

в том числе – 0,05

D3 рекреационном водопользовании водоемами. есть – 0,05
нет – 0

в том числе – 0,05

E реализация других путей распространения возбудителя инфекции: есть – 0,1
нет – 0

0,1

E1 алиментарного есть – 0,05
нет – 0

в том числе – 0,05

E2 контактного (контактно-бытового) есть – 0,05
нет – 0

в том числе – 0,05

F отсутствие или неполный комплекс канализационных очистных  
сооружений, откуда сбрасываются сточные воды в водоемы, которые  
используются в качестве источников для хозяйственно-питьевых,  
хозяйственно-бытовых и рекреационных целей.

есть – 0,1
нет – 0

0,1

G сброс ливневых сточных вод в водоемы, которые используются для рекреацион-
ных целей.

есть – 0,05
нет – 0

0,05

H традиции и обычаи населения (ритуальные обряды при захоронении трупов, 
поминальная еда).

есть – 0,05
нет – 0

0,05
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конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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