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в декабре 2019 г. в г. ухань (провинция хубей, 
китайская народная республика (кнр)) среди мест-
ного населения выявлены случаи пневмонии неяс-
ной этиологии, о которых 31 декабря 2019 г. кнр 
сообщила воз. этиологическим агентом вирус-
ной пневмонии COVID-19 стал новый коронавирус 
SARS-CoV-2. несмотря на предпринятые профилак-
тические и противоэпидемические меры, кнр ста-
ла источником завоза COVID-19 во многие страны 
мира. 30 января воз признала вспышку нового ко-
ронавируса чрезвычайной ситуацией в области об-
щественного здравоохранения, имеющей междуна-
родное значение. 11 марта 2020 г. воз объявила, что 

вспышка приобрела характер пандемии, а 13 марта – 
что ее эпицентром стала европа [1, 2]. 

на 12 апреля 2020 г. в мире поражено 182 стра-
ны с общим числом заболевших 1796887 человек, из 
них 110085 случаев с летальным исходом.

в условиях угрозы завоза и распространения 
COVID-19 в разных странах приняты ответные 
меры, которые к настоящему времени могут быть 
охарактеризованы по степени их потенциальной эф-
фективности. 

цель: выявить ключевые особенности и крите-
рии потенциальной эффективности комплекса про-
филактических и противоэпидемических мероприя-
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тий в отношении COVID-19 в странах азии, европы, 
америки, ближнего востока, а также в российской 
Федерации в зависимости от стадии вовлечения в 
эпидемический процесс.

в декабре 2019 г. в г. ухань (провинция хубей, 
кнр, численность населения 15 млн человек) возник-
ла вспышка пневмонии неясной этиологии, информа-
цию о которой, в соответствии с международными 
медико-санитарными правилами (ммсп, 2005 г.), 
национальная комиссия по здравоохранению кнр 
направила воз [3]. 

рассматривая динамику эпидемического процес-
са в китае, следует отметить, что наиболее важный 
начальный период – с 1 декабря 2019 г. (официаль-
ная дата появления первого пациента) до 22  января 
2020 г. – не имеет доступного описания. 12 января 
2020 г. воз сообщила, что, по данным кнр, зареги-
стрирован 41 человек с подтвержденным диагнозом 
новой инфекционной болезни, вызванной корона-
вирусом, семь из них с тяжелым течением и один 
летальный исход у пациента с тяжелой сопутствую-
щей патологией. среди заболевших не было меди-
цинских работников, и, что особенно необходимо 
подчеркнуть, отсутствовали свидетельства передачи 
возбудителя от человека к человеку. в январе 2020 г. 
число заболевших новой коронавирусной инфекцией 
в китае продолжало увеличиваться на фоне единич-
ных завозов в соседние страны и отсутствия инфор-
мации о свойствах возбудителя и его способности 
передаваться от человека к человеку, при этом до 18 
января объективные данные от муниципальной ко-
миссии здравоохранения г. ухань не обновлялись. с 
18 января до первой декады февраля в китае наблю-
дался экспоненциальный рост количества больных с 
поражением всех провинций.

на данном этапе основная гипотеза происхожде-
ния вируса опиралась на связь с пищевой продукци-
ей, продававшейся на крупнейшем оптовом рынке 
в г. ухань (Wuhan Seafood Market). впоследствии 
данная гипотеза не была подтверждена китайскими 
учеными [4, 5], поскольку первый случай, официаль-
но зарегистрированный 1 декабря 2019 г., не связан 
с рынком, а из первых 99 заболевших человек только 
49 имели прямое отношение к торговле пищевыми 
продуктами в г. ухань. кроме того, после закрытия 
рынка распространение инфекции не прекратилось. 
по данным China Daily от 26.01.2020 г., в ходе эпи-
демиологического расследования, проведенного спе-
циалистами CDC кнр, в 33 пробах объектов окру-
жающей среды из 585, собранных на этом рынке, с 
помощью пцр выявлен новый коронавирус. можно 
предположить, что положительные результаты мог-
ли быть получены при естественной вторичной 
контаминации исследованных образцов в торговых 
точках больными людьми. наиболее вероятной ги-
потезой стало предположение о том, что источником 
нового коронавируса для человека являются летучие 
мыши, что подтверждается результатами филогене-
тического анализа полногеномных последовательно-

стей изолятов нового коронавируса [6]. при этом не-
обходимо отметить, что в декабре летучие мыши на 
рынке продавались в незначительных объемах (или 
вообще не продавались), так как в зимний период 
летучие мыши находятся в спячке и промышленная 
их добыча не осуществляется [7]. на сегодняшний 
день источник возбудителя среди животных пока не 
установлен, поэтому требуются более глубокие ре-
троспективные эпидемиологические исследования. 

первоначальная информация из китая о том, 
что возбудитель ограниченно передается от человека 
к человеку оказалась ошибочной, и 25 января 2020 г. 
воз во временных рекомендациях «профилактика 
инфекций и инфекционный контроль при оказании 
медицинской помощи пациентам с подозрением 
на новую коронавирусную инфекцию» подтверди-
ла наличие аспирационного механизма передачи 
COVID-19 [8]. эпидемиологической особенностью 
аспирационного механизма с воздушно-капельным 
путем передачи возбудителя является высокая ско-
рость антропогенного распространения инфекции в 
человеческой популяции. глобализация транспорт-
ных сообщений между странами приводит к завозам 
и быстрому распространению инфекции на новых 
территориях как в развивающихся странах, так и в 
экономически развитых государствах. именно этот 
сценарий, приведший к пандемии, и был реализован 
в отношении COVID-19. 

среднее количество заразившихся от каждого 
больного в восприимчивой популяции (R0 – базовый 
репродуктивный показатель) для COVID-19 рассчи-
тывается в диапазоне 2,2–2,5. данный показатель с 
относительно высокой точностью оценен во время 
вспышки на круизном лайнере «Diamond princess» 
[9]. для этой вспышки значение R0 составило 2,28 
(на 17 марта 2020 г. в общей сложности выявлено 
712 случаев из 3711 пассажиров и членов экипа-
жа), что превышает уровень базового репродуктив-
ного показателя сезонного гриппа (R0=1–1,3) и на-
ходится на уровне, отмеченном в период пандемии 
гриппа 1918–1919 гг. в европе (R0=2–3). данный 
показатель рассчитывается для полностью воспри-
имчивой популяции, что и наблюдается при распро-
странении COVID-19, к которой еще не выработан 
коллективный иммунитет и не применяется вакци-
нация. исходя из оценки R0=2,28, следует ожидать, 
что гипотетическое угасание эпидемии COVID-19, 
при отсутствии проведения противоэпидемических 
мероприятий, произойдет при накоплении защитной 
иммунной прослойки 56 % и более (рассчитывается 
по формуле: (1–1/R0)×100.

интерпретировать базовый репродуктивный 
показатель следует с учетом его вариабельности. в 
частности, на начальных, нераспознанных этапах 
эпидемического распространения COVID-19, R0 
может достигать 5,0 и более, что и определяет бы-
строе распространение инфекции в результате так 
называемой «веерной» передачи и резкий рост числа 
больных, особенно в условиях отсутствия ограничи-
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тельных мероприятий. 
проведение противоэпидемических мероприя-

тий оказывает прямое воздействие на снижение ско-
рости распространения инфекции, и, соответствен-
но, на снижение значения R0.

ключевым показателем для новой коронави-
русной инфекции является летальность (доля лиц с 
летальным исходом из числа заболевших), которая 
характеризуется значительной неравномерностью 
в различных странах, на различных этапах и для 
различных контингентов населения. в частности, 
в китае на 18 марта 2019 г. летальность состави-
ла 4 %, в то время как в республике корея – 1 %, 
во Франции – 2,3 %, в италии – 7,9 %. при этом в 
китае летальность варьировала в разные периоды 
эпидемии от 2 до 4 %, а в странах с нераспознанным 
началом распространения, таких как иран, леталь-
ность определялась положительными результатами 
лабораторных исследований материала от умерших 
пациентов и этот показатель, по мере выявления 
большего числа больных, плавно опускался со 100 
до 6 % и ниже [10, 11].

исходя из выше сказанного, выявление высокой 
доли летальных случаев COVID-19 при единичных 
зарегистрированных больных может служить инди-
катором значительного количества невыявленных 
случаев. так как от заражения до летального исхода 
проходит порядка 2–3 недель и за это время, с уче-
том базового репродуктивного показателя и длитель-
ности серийного интервала, при незащищенных кон-
тактах может заразиться порядка 1000 человек.

показатель летальности для COVID-19 также 
может значительно варьировать в различных воз-
растных группах населения.так, в китае в категории 
лиц до 10 лет смертей от коронавируса не отмеча-
лось [12], у лиц в возрасте от 10 до 39 лет леталь-
ность составила 0,2 %, от 40 до 60 лет – от 0,4 до 
1,3 %, в группе 70–79 лет этот показатель составлял 
8 %, а среди лиц старше 80 лет погибали от инфек-
ции 14,8 % больных. нарастание частоты летальных 
исходов с увеличением возраста связано с особен-
ностями иммунного ответа и сопутствующей па-
тологией, т.е. текущие показатели летальности для 
COVID-19 могут оцениваться как превышающие 
сезонный грипп (менее 0,5 %), особенно для лиц 
старшего возраста. вместе с тем окончательный по-
казатель летальности будет рассчитан с учетом бес-
симптомных и легких форм, которые пока в своем 
большинстве не включены в тестирование. 

по данным кнр, в структуре заболевших 
COVID-19 по степени тяжести наибольшую долю 
занимают лица c заболеванием в легкой форме или 
средней тяжести (80,9 %), 13,8 % больных переносят 
заболевание в тяжелой форме и требуют госпитали-
зации и 4,7 % больных находились в критическом 
состоянии и нуждались в проведении искусственной 
вентиляции легких [13].

важной характеристикой нового коронавируса 
SARS-CoV-2 является его устойчивость в окружа-

ющей среде. этот показатель влияет на интенсив-
ность распространения инфекции, что необходимо 
учитывать при организации профилактических и 
противоэпидемических мероприятий. исследования 
показали, что вирус может сохранять жизнеспособ-
ность до 9 дней на таких поверхностях, как металл, 
стекло или пластик, но эффективно инактивировался 
при дезинфекции поверхностей с помощью 62–71 % 
этанола, 0,5 % перекиси водорода или 0,1 % гипох-
лорита натрия в течение 1 минуты [14].

учитывая эти данные, следует акцентировать 
внимание на дезинфекционных мероприятиях в 
местах массового скопления людей: медицинских 
организациях, местах общественного пользования, 
транспорте и др.

в странах, пораженных COVID-19, ввиду от-
сутствия мер специфической профилактики и лече-
ния, с целью снижения распространения инфекции 
на первое место выходят противоэпидемические 
мероприятия ограничительного характера, которые 
проводятся в соответствии с классическими закона-
ми эпидемиологии. основа таких мероприятий – это 
разобщение больных и здоровых лиц, реализуемое 
в виде недопущения завоза, карантин для лиц, при-
бывающих из неблагополучных территорий (14-
дневное медицинское наблюдение в условиях изо-
ляции) и социальное дистанцирование (снижение 
частоты контактов среди населения). реализация 
ограничительных мероприятий опирается на такие 
эпидемиологические параметры как инкубационный 
период (время с момента заражения до проявления 
клинических симптомов), составляющий в среднем 
5,6 дня, но варьирующий в пределах от 2 до 14 суток 
[15], что согласуется со сроками медицинского на-
блюдения, рекомендованными воз. особенностью 
COVID-19 является возможность передачи инфек-
ции при отсутствии симптомов заболевания или в 
продромальный период [16], однако эпидемиологи-
ческая значимость и доля таких заражений требует 
уточнения.

согласно классификации воз [17], в ходе гло-
бального эпидемического процесса (пандемии) в 
различных странах можно наблюдать четыре фазы 
эпидемии. первая фаза подразумевает отсутствие 
регистрации болезни на территории определенной 
страны. критерий наступления второй фазы – реги-
страция единичных завозных случаев, которые не 
реализуются в виде дальнейшего распространения 
инфекции. третья фаза характеризуется, помимо вы-
явления завозных случаев, местным распростране-
нием болезни. ключевым моментом, определяющим 
данную фазу, является локализация всех больных и 
контактных, эффективное выявление эпидемиоло-
гических связей между заболевшими. в то время, 
когда для всех случаев не удается подтвердить связь 
между больными, можно говорить уже о четвертой 
фазе, в ходе которой наблюдается масштабное не-
контролируемое распространение инфекции. для 
четвертой фазы характерно выявление больных, не 
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имевших в анамнезе контактов с другими больными 
или факторами передачи.

эпидемиологические особенности различных 
фаз диктуют и разную тактику противоэпидемиче-
ских мероприятий. для первой фазы наиболее акту-
ально усиление мониторинга в отношении въезжаю-
щих лиц из стран, затронутых эпидемией, снижение 
интенсивности внутреннего пассажиропотока, а так-
же обеспечение готовности к выявлению и локали-
зации завозных случаев, подготовка лабораторной 
и госпитальной баз, целевое обучение медицинско-
го персонала вопросам обеспечения биологической 
безопасности. во второй фазе перспективными явля-
ются введение ограничений на въезд из пораженных 
стран, медицинское наблюдение и изоляция на 14 
дней для приезжающих из неблагополучных стран. 
при необходимости проводят адаптацию к текущим 
событиям национальной нормативно-методической 
базы. в период третьей фазы появляется необходи-
мость введения максимально строгих ограничений 
на въезд из стран, затронутых эпидемией, отслежи-
вание и изоляция лиц, находившихся в близком кон-
такте с подтвержденными больными, модернизация 
лабораторной и госпитальной базы в соответствии 
с возрастающими потребностями и, при необходи-
мости, разворачивание дополнительной госпиталь-
ной базы. продолжается адаптация национальной 
нормативно-методической базы. эффективны адрес-
ные защитные меры в отношении наиболее уязви-
мых контингентов (в случае COVID-19 – лица по-
жилого возраста), введение мер социального разоб-
щения для населения. возможно введение карантина 
в наиболее пораженных регионах. в четвертой фазе 
приоритетными мерами становятся введение стро-
гих ограничительных мер для пораженных регионов 
внутри страны, госпитализация всех больных (100 %) 
и оказание специализированной помощи больным с 
тяжелыми формами заболевания, строгие карантин-
ные меры в отношении учреждений и организаций, 
предназначенных для постоянного пребывания лиц 
пожилого возраста (дома престарелых, психоневро-
логические диспансеры, лечебницы и пансионаты 
геронтологического профиля). для больных с легкой 
клинической формой заболевания целесообразно 
введение практики самоизоляции.

так, например, в китае с 22 января до 4 февра-
ля 2020 г. динамика эпидемического процесса име-
ла характер экспоненциального роста с удвоением 
числа больных COVID-19 каждые 2–3 суток, причем 
большая часть случаев регистрировалась в провин-
ции хубей (до 3 тыс. новых больных ежедневно). 
наложение карантина на пораженные города и в 
целом блокада провинции хубей, которые введены 
с 23 января 2020 г., совпали по времени с переходом 
фазы экспоненциального роста к фазе стойкого сни-
жения числа выявляемых больных, что может харак-
теризовать данную меру как эффективную.

рассматривая комплекс противоэпидемических 
мероприятий в различных странах, следует учиты-

вать, что статистические данные о выявленных слу-
чаях заболевания и смерти от COVID-19 в значитель-
ной степени зависят от ряда региональных факторов 
и не могут служить достаточным критерием оценки 
эффективности реагирования. к таким региональ-
ным факторам относятся следующие:

- демографическая структура населения, опреде-
ляющая долю контингента риска исходя из того, что 
частота заболеваний среди детей значительно ниже, 
в то время как лица старшего возраста чаще болеют 
в тяжелой форме;

- приоритеты в национальном протоколе тести-
рования на COVID-19. в частности, целевое иссле-
дование материала от пациентов с тяжелыми пнев-
мониями приводит к завышению показателя леталь-
ности;

- охват лабораторным тестированием, который 
зависит от достаточного количества тест-систем, на-
личия лабораторной базы и подготовленных специа-
листов для лабораторного подтверждения COVID-19;

- особенности системы здравоохранения, кото-
рые включают доступность медицинской помощи и 
общий уровень санитарной культуры в медицинских 
организациях.

исходя из вышеизложенного, можно выделить 
три основных типа национального реагирования в 
целях прекращения распространения COVID-19:

1. пассивный тип (африка, индия, латинская 
америка) характеризуется ограниченным (в от-
дельных случаях номинальным) характером реаги-
рования. мероприятия по недопущению завоза на 
территорию, выявление случаев внутри страны, от-
слеживание и изоляция контактных не проводятся на 
регулярной основе. реальный масштаб распростра-
нения неизвестен в связи с отсутствием адекватного 
лабораторного скрининга. тяжелые случаи и леталь-
ные исходы, вызванные COVID-19, по большей ча-
сти остаются нераспознанными.

2. запаздывающий тип (ближний восток, евро-
па, северная америка) характеризуется поэтапным 
введением комплекса противоэпидемических меро-
приятий по мере осложнения эпидемиологической 
ситуации (отказ от жестких мер на первом этапе 
распространения). в силу того, что реальная эпиде-
миологическая ситуация осложняется стремитель-
но, данный тип реагирования в период резкого ро-
ста заболеваемости становится запаздывающим. в 
частности, ограничения на свободное перемещение 
граждан между странами евросоюза обсуждались 
как неприемлемо жесткие именно в период, когда 
введение подобной меры могло бы вызвать значи-
тельный сдерживающий эффект в отношении рас-
пространения инфекции. 

3. опережающий тип (республика корея, син-
гапур). опережающая модель реагирования харак-
теризуется заблаговременным введением комплекса 
мероприятий, позволяющих отсрочить время насту-
пления следующей фазы эпидемического процесса и 
тем самым обеспечить достаточное время для усиле-
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ния ключевых компонентов реагирования. 
высокая эффективность борьбы с COVID-19 

при опережающем типе реагирования является ре-
зультатом серьезных ограничительных мер, реали-
зуемых при поддержке населения. результативность 
опережающей модели реагирования обусловлена 
системным подходом и быстротой введения строгих 
ограничительных мероприятий, которые основы-
ваются на данных активного скрининга и научного 
прогноза развития эпидемиологической обстановки. 
введение строгих мер изоляции в пораженных горо-
дах и регионах осуществляется по единому алгорит-
му при первых признаках бесконтрольной передачи 
инфекции. работа на опережение требует скоорди-
нированных усилий, направленных на активное вы-
явление больных. 

отсутствие адекватных противоэпидемических 
и профилактических мероприятий на каждой фазе 
развития эпидемического процесса приводит к бы-
строму наступлению следующей, более тяжелой 
фазы и истощению системы здравоохранения стра-
ны. в условиях пандемии COVID-19 в отдельно взя-
тых странах мира переход от одной фазы к другой 
может происходить нераспознанно до появления яв-
ных признаков четвертой фазы – масштабной пере-
дачи инфекции.

на национальном уровне ключевым индикато-
ром потенциальной эффективности реагирования 
является готовность к следующей фазе развития 
эпидемического процесса. при выявлении единич-
ных случаев заболевания COVID-19 необходимо 
обеспечить готовность к реагированию на ограни-
ченное распространение инфекционной болезни, 
при ограниченном распространении – осуществить 
мобилизацию ресурсов для реагирования в условиях 
масштабного неконтролируемого распространения.

учитывая, что больным COVID-19 в тяжелом 
состоянии требуется оказание высокотехнологиче-
ской помощи в условиях палат интенсивной терапии 
с использованием аппаратов искусственной вентиля-
ции легких и экстракорпоральной мембранной окси-
генации, не всегда имеющихся в достаточном коли-
честве, реализация комплекса профилактических и 
противоэпидемических мероприятий обеспечивает 
сдерживание и снижение числа одновременно бо-
леющих COVID-19, что и позволяет избежать избы-
точной нагрузки на медицинскую сеть и снизить по-
казатель летальности. своевременное и адекватное 

проведение противоэпидемических и профилакти-
ческих мероприятий на каждой фазе развития позво-
ляет замедлить динамику эпидемического процесса 
и снизить пиковую нагрузку на системы здравоохра-
нения (рисунок).

исторический опыт борьбы с гриппом во время 
эпидемии 1918 г. [20] показал, что именно раннее на-
чало мероприятий значительно снижает показатель 
летальности на пике эпидемических проявлений.

в российской Федерации с самого начала эпи-
демических проявлений COVID-19 в кнр взят курс 
на реализацию стратегии «опережающего реагиро-
вания», в соответствии с которой проводились и про-
водятся все противоэпидемические мероприятия. 
в соответствии с поручением премьер-министра 
29 января 2020 г. создан оперативный штаб. с це-
лью недопущения завоза COVID-19 в российскую 
Федерацию мероприятия по мониторингу эпидемио-
логической ситуации начаты уже 31 декабря 2019 г. 
и, по мере ухудшения эпидемиологической обста-
новки в странах мира, дифференцировано вводи-
лись ограничения на въезд, вплоть до прекращения 
выдачи виз для всех иностранных граждан (распо-
ряжение правительства российской Федерации от 
16 марта 2020 г. № 635-р). данные меры позволили 
снизить темпы роста числа больных, прибывших из-
за рубежа. мероприятия, направленные на борьбу с 
передачей инфекции от человека к человеку внутри 
страны, также реализуются по опережающему типу 
реагирования и вводятся поэтапно с учетом развития 
эпидемического процесса в регионах. 

основные противоэпидемические мероприя-
тия в зависимости от фазы эпидемического про-
цесса

I фаза. Отсутствие случаев COVID-19
мероприятия в рамках санитарной охраны тер-

ритории (помещение всех въезжающих из неблаго-
получных стран/регионов в обсерватор/изолятор). 

температурный мониторинг при въезде на тер-
риторию регионов (внутреннее транспортное сооб-
щение) в аэропортах, на ж/д вокзалах, автовокзалах. 

обеспечение готовности к увеличению мощно-
сти лабораторной базы и коечного фонда медицин-
ских организаций, в том числе для оказания специа-
лизированной помощи (ивл, экмо):

- разворачивание обсерваторов;
- подготовка планов перепрофилирования меди-

цинских организаций;

динамика эпидемического процесса COVID-
19 в зависимости от проведения противоэпи-
демических мероприятий [18, 19]

Dynamics of COVID-19 epidemic process de-
pending upon the implementation of anti-epi-
demic measures [18, 19]
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- подготовка медперсонала и специалистов ла-
бораторной службы;

- мониторинг внебольничных пневмоний (лабо-
раторное исследование на COVID-19), орви.

ограничительные мероприятия: 
- отмена массовых мероприятий;
- рекомендации по социальному разобщению 

(лица в возрасте 65 лет и старше; лица, страдаю-
щие хроническими заболеваниями бронхолегочной, 
сердечно-сосудистой и эндокринной систем);

- отмена посещений социальных, медицинских 
учреждений, учреждений пенитенциарной системы.

II фаза. Единичные завозные случаи COVID-19 
без распространения

мероприятия в рамках санитарной охраны тер-
ритории (помещение всех въезжающих из неблаго-
получных стран/регионов в обсерватор/изолятор). 

отслеживание и изоляция 100 % контактных 
лиц (в условиях обсерватора/изолятора).

температурный мониторинг при въезде на тер-
риторию регионов (внутреннее транспортное сооб-
щение) в аэропортах, на ж/д вокзалах, автовокзалах. 

увеличение объемов лабораторных исследова-
ний.

наращивание мощности лабораторной базы.
перепрофилирование медицинских организа-

ций, в том числе для оказания специализированной 
помощи (ивл, экмо):

- разворачивание обсерваторов;
- подготовка медперсонала и специалистов ла-

бораторной службы;
- мониторинг внебольничных пневмоний (лабо-

раторное исследование на COVID-19), орви.
ограничительные мероприятия: 
- отмена массовых мероприятий;
- перевод на дистанционное обучение (школы, 

вузы и др.);
- отмена посещений детских дошкольных 

учреждений;
- работа в удаленном доступе;
- рекомендации по социальному разобщению 

(лица в возрасте 65 лет и старше; лица, страдаю-
щие хроническими заболеваниями бронхолегочной, 
сердечно-сосудистой и эндокринной систем);

- отмена посещений социальных, медицинских 
учреждений, учреждений пенитенциарной системы.

III фаза. Ограниченное местное распростране-
ние COVID-19 (контролируемое)

мероприятия в рамках санитарной охраны тер-
ритории (самоизоляция или помещение всех въез-
жающих из неблагополучных стран/регионов в об-
серватор/изолятор).

отслеживание и изоляция 100 % контактных 
лиц (в т.ч. в домашних условиях).

температурный мониторинг при въезде на тер-
риторию регионов (внутреннее транспортное сооб-
щение) в аэропортах, на ж/д вокзалах, автовокзалах. 

увеличение объемов лабораторных исследова-
ний за счет обследования контактных лиц.

увеличение мощности лабораторной базы.
наращивание мощности медицинских органи-

заций (увеличение коечного фонда) с учетом чис-
ленности населения, организация дополнительной 
госпитальной базы.

оказание помощи больным COVID-19 в пере-
профилированных медицинских организациях:

- работа обсерваторов;
- подготовка медперсонала и специалистов ла-

бораторной службы;
- мониторинг внебольничных пневмоний (лабо-

раторное исследование на COVID-19), орви.
оказание медицинской помощи больным 

COVID-19 (легкие формы) в домашних условиях.
ограничительные мероприятия: 
- режим самоизоляции лиц, прибывающих из 

неблагополучных стран;
- режим самоизоляции контактировавших с 

больным COVID-19;
- отмена массовых мероприятий;
- перевод на дистанционное обучение (школы, 

вузы и др.);
- отмена посещений детских дошкольных 

учреждений;
- работа в удаленном доступе;
- режим самоизоляции для лиц в возрасте 65 лет 

и старше; лиц, страдающих хроническими заболева-
ниями бронхолегочной, сердечно-сосудистой и эн-
докринной систем и др. контингентов рисков;

- отмена посещений социальных, медицинских 
учреждений, учреждений пенитенциарной системы.

IV фаза. Масштабное распространение без 
прослеживания эпидемиологической связи случаев

мероприятия в рамках санитарной охраны тер-
ритории (помещение всех въезжающих из неблаго-
получных стран/регионов в обсерватор/изолятор).

отслеживание и изоляция контактных лиц (в 
т.ч. в домашних условиях).

наращивание мощности медицинских органи-
заций (увеличение коечного фонда) с учетом числен-
ности населения.

привлечение дополнительных медицинских ка-
дров, в том числе из других регионов.

оказание помощи больным COVID-19 в пере-
профилированных медицинских организациях:

- работа обсерваторов.
оказание медицинской помощи больным 

COVID-19 (легкие формы) в домашних условиях.
ограничительные мероприятия: 
- отмена всех массовых мероприятий;
- закрытие всех мест массового скопления  

людей;
- введение масочного режима на общественном 

транспорте, в общественных местах, на работающих 
предприятиях и усиление режима дезинфекции;

- перевод на дистанционное обучение (школы, 
вузы и др.);

- отмена посещений детских дошкольных 
учреждений;
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- работа в удаленном доступе;
- режим самоизоляции для лиц в возрасте 65 лет 

и старше; лиц, страдающих хроническими заболева-
ниями бронхолегочной, сердечно-сосудистой и эн-
докринной систем и др. контингентов рисков;

- отмена посещений социальных, медицинских 
учреждений, учреждений пенитенциарной системы.

введение карантина на пораженных админи-
стративных территориях с эпидемическими очагами 
(ограничение выезда).

Одним из приоритетных направлений в рам-
ках противодействия распространению COVID-19 
является создание отечественных диагностических 
препаратов, их выпуск в объеме, достаточном для 
проведения необходимого количества исследований, 
и расширение лабораторной сети. после публика-
ции первой нуклеотидной последовательности ново-
го коронавируса специалистами гнц вб «вектор» 
роспотребнадзора в течение недели разработаны 
два диагностических набора. уже в январе они по-
ставлены в сеть диагностических лабораторий 
роспотребнадзора для первичного исследования 
материала, подозрительного на содержание нового 
коронавируса. также с учетом эпидемической си-
туации в регионах российской Федерации последо-
вательно расширяется сеть лабораторий, выполняю-
щих диагностические исследования и верификацию 
полученных результатов.

таким образом, можно отметить, что на сегод-
няшний день, в условиях пандемического распро-
странения COVID-19, имеется ограниченная инфор-
мация об эпидемиологических характеристиках но-
вого коронавируса, которая требует не только прове-
дения дополнительных, углубленных исследований, 
но и постоянной коррекции противоэпидемических 
мероприятий, проводимых в различных странах с 
учетом развития эпидемического процесса, который 
можно разделить на четыре фазы. 

сравнительный анализ информации о при-
нимаемых мерах, направленных на сдерживание 
COVID-19 в различных странах, выявил три основ-
ных типа реагирования государств: пассивный, за-
паздывающий и опережающий. 

показано, что реализация опережающего типа 
реагирования, предусматривающего проведение 
адекватных противоэпидемических мероприятий 
на начальных фазах развития эпидемического про-
цесса, обеспечивающих готовность к следующей, 
более тяжелой фазе, позволяет замедлить динамику 
эпидемического процесса (растянуть во времени), 
тем самым ограничить нагрузку на систему здраво-
охранения, снизить средний показатель летальности 
от COVID-19 и, в целом, значительно уменьшить 
ущерб от эпидемии.

профилактические и противоэпидемические 
мероприятия, осуществляющиеся в российской 
Федерации в соответствии с опережающим типом 
реагирования, позволили значительно снизить тем-
пы роста числа больных COVID-19 и сформировать 

окно возможностей для мобилизации медицинской 
сети, организации адекватного медицинского обе-
спечения населения и целенаправленной защиты 
групп риска.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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в работе представлен анализ заболеваемости крымской геморрагической лихорадкой (кгл) в российской 
Федерации в 2010–2019 гг., обобщены результаты эпизоотологического обследования территории природного 
очага кгл на юге европейской части россии. в российской Федерации сохраняется неблагоприятная эпидемиоло-
гическая обстановка по кгл, в 2010–2019 гг. выявлено 999 случаев заболевания кгл в девяти субъектах Южного 
и северо-кавказского федеральных округов. в 2019 г. отмечен рост уровня заболеваемости кгл в субъектах 
Южного и северо-кавказского федеральных округов по сравнению с 2017–2018 гг. продолжается расширение 
территории с зарегистрированными эпидемическими проявлениями кгл. в 2010–2019 гг. сохранялась стабиль-
но высокая численность имаго и преимагинальных фаз Hyalomma marginatum – основного переносчика вируса 
ккгл в российской Федерации. высокие показатели численности и инфицированности клещей H. marginatum 
могут способствовать развитию неблагоприятной эпидемиологической обстановки по кгл на юге российской 
Федерации с возможным ростом заболеваемости в 2020 г. 

Ключевые слова: крымская геморрагическая лихорадка, эпидемиологическая ситуация, эпизоотологический 
мониторинг, заболеваемость, прогноз.
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Abstract. The review presents an analysis of epidemic and epizootic situation of Crimean-Congo hemorrhagic fever 
in the Russian Federation in 2010–2019, summarizes the results of epizootiological monitoring of the CCHF natural 
focus territory in the south of European part of Russia. An unfavorable epidemiological situation regarding CCHF is 
maintained in the Russian Federation. In 2010–2019, 999 CCHF cases were registered in nine regions of Southern and 
North-Caucasian Federal Districts. In 2019, an increase in the CCHF incidence level in the entities of the SFD and 
NCFD was observed as compared to 2017–2018. The expansion of the territory with registered epidemic manifestations 
of CCHF continues. In 2010–2019, the number of imago and pre-imaginal phases of Hyalomma marginatum – the main 
vector of the CCHF virus in Russia, remained consistently high. High numbers of H. marginatum ticks and their CCHFV 
infection rates can contribute to the development of an unfavorable epidemiological situation in the south of the Russian 
Federation with a possible increase in the CCHF incidence in 2020. 
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крымская геморрагическая лихорадка (кгл) – 
особо опасная природно-очаговая вирусная инфек-
ция, эндемичная для территории юга европейской 
части россии, характеризующаяся тяжелым течени-
ем болезни с высоким уровнем летальности (3–20 %) 
[1–6]. этиологический агент кгл – вирус крымской-
конго геморрагической лихорадки (вирус ккгл), 
принадлежащий к роду Orthonairovirus семейства 
Nairoviridae порядка Bunyavirales [7].

вирус ккгл – один из наиболее широко гео-
графически распространенных арбовирусов, имею-
щих значение для здравоохранения. установленный 
ареал распространения вируса ккгл охватывает 
обширную территорию африки, азии, ближнего 
востока, Южной и восточной европы, закавказья 
и юга европейской части россии, северная граница 
ареала распространения вируса ккгл не превышает 
48° с.ш. [1, 8]. в период с 1944 по 2019 год случаи 
заболевания людей кгл отмечались более чем в 30 
странах [1, 5, 9–11]. наиболее высокий уровень за-
болеваемости кгл за последние 15 лет зарегистри-
рован в россии, турции и иране, где ежегодно вы-
являлось более 50 больных кгл в год [8, 9, 12–15]. 
спорадическая заболеваемость отмечалась в странах 
балканского полуострова, средней азии и ближнего 
востока, индии, Южно-африканской республике 
(Юар) [16–27], зарегистрированы завозные случаи 
кгл в германии, Франции, великобритании [28–31]. 
по данным ProMED-mail, в 2019 г. случаи кгл вы-
явлены в пакистане – 38 случаев (19 летальных), 
иране – 54 (5 летальных), уганде – 13 (1 летальный), 
намибии – 7, индии – 5 (4 летальных), Юар – 2, 
омане – 1 и объединенных арабских эмиратах – 1. 

цель работы – анализ эпидемиологической си-
туации по кгл в россии в 2010–2019 гг. и прогноз 
заболеваемости на 2020 г.

Анализ заболеваемости КГЛ в России в 
2010–2019 гг. в 2010–2019 гг. в Южном и северо-
кавказском федеральных округах (ЮФо и скФо) 
выявлено 999 случаев заболевания кгл, в т.ч. 31 ле-
тальный (3,1 %). рост заболеваемости наблюдается 
с 2010 г., максимальное количество больных зареги-

стрировано в 2016 г., в 2017–2018 гг. уровень забо-
леваемости снизился, а в 2019 г. возрос в 1,86 раза 
(рис. 1). 

эпидемические проявления кгл отмеча-
лись в девяти субъектах российской Федерации: 
ростовской, волгоградской, астраханской обла-
стях, ставропольском крае, республиках дагестан, 
калмыкия, крым, карачаево-черкесской и 
кабардино-балкарской республиках. также выявле-
но по одному заносному случаю кгл из республики 
крым в москву (2013 г.) и воронежскую область 
(2015 г.). наибольшее количество случаев заболева-
ния отмечено в ростовской области – 446 случаев (16 
летальных), ставропольском крае – 314 случаев (2 
летальных) и в республике калмыкия – 104 случая 
(4 летальных). 

в 2019 г. эпидемические проявления кгл за-
регистрированы в шести субъектах ЮФо и скФо. 
выявлено 134 случая заболевания, что на 86,1 % 
больше, чем в 2018 г., и в 1,34 раза выше средне-
многолетних значений (в 2010–2019 гг. – в среднем 
99 случаев в год). уровень летальности в 2019 г. со-
ставил 4,5 %. заболевания регистрировали преиму-
щественно в ростовской области (48 случаев, 3 ле-
тальных) и в ставропольском крае (38 случаев, 1 ле-
тальный). кроме того, 16 случаев кгл (1 летальный) 
выявлено в республике калмыкия, 13 в республике 
дагестан, 12 в астраханской области, 7 случаев (1 
летальный) в волгоградской области. 

относительно среднемноголетнего уровня 
(2010–2019 гг.) количество случаев заболевания кгл 
в 2019 г. выше в ставропольском крае – в 1,2 раза, в 
ростовской области – в 1,1 раза, в волгоградской об-
ласти – в 1,3 раза, в республике калмыкия – в 1,5 раза, 
в астраханской области – в 2,4 раза, в республике 
дагестан – в 5 раз. 

наиболее высокий показатель заболеваемости 
на 100 тыс. населения в 2019 г. был в республике 
калмыкия – 5,86 (среднее многолетнее значе-
ние – 3,04), в ставропольском крае – 1,36 (1,11) и 
астраханской области – 1,2 (0,35).

территория природного очага кгл с зареги-

рис. 1. заболеваемость кгл в российской 
Федерации в 2010–2019 гг.

Fig. 1. CCHF incidence in the Russian 
Federation in 2010–2019
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стрированными эпидемическими проявлениями в 
2010–2019 гг. представлена на рис. 2. наибольшее 
количество больных за указанный период выявлено в 
сальском, зимовниковском и пролетарском районах 
ростовской области, ипатовском, апанасенковском 
и нефтекумском районах ставропольского края. 
в 2019 г. продолжилось расширение территории 
с зарегистрированными эпидемическими прояв-
лениями кгл. так, впервые выявлены случаи кгл 
в константиновском районе ростовской области, 
сергокалинском и Шамильском районах республики 
дагестан. 

эпидемический сезон кгл в россии длился с 
апреля по сентябрь, в 2010–2019 гг. заболевшие кгл 
регистрировались с I декады апреля до II декады сен-
тября (в 2017 г. в ростовской области выявлен один 
случай заболевания кгл в ноябре). заболеваемость 
регистрировалась с апреля (4,5 % от всех больных), 
с пиком в мае–июне (33,9 и 42,9 % от всех больных), 
спад отмечен в июле–августе (13,1 и 5,2 %) (рис. 3). 

заболеваемость отмечена во всех возрастных 
группах, в 2010–2019 гг. наиболее высокий уровень 
был среди лиц возрастной группы 30–59 лет – 66,6 %. 
на долю лиц пенсионного возраста (60 лет и старше) 
пришлось 17,9 % случаев кгл. выявлено 22 случая 
заболевания у детей до 14 лет. 

кгл болели, как правило, лица, занятые в сель-
ском хозяйстве, в т.ч. являющиеся владельцами ин-

дивидуального поголовья сельскохозяйственных 
животных.

инфицирование людей происходило при реали-
зации трансмиссивного и контактного механизмов 
передачи вируса ккгл: при укусе клеща, при снятии 
и раздавливании клещей.

анализ клинических проявлений кгл показал, 
что в 2010–2019 гг. у больных преобладала средне-
тяжелая форма течения болезни (73,1–88,6 % от всех 
случаев заболевания) без геморрагических проявле-
ний (62,0–83,5 %). 

Эпизоотологический мониторинг природного 
очага КГЛ. в 2010–2019 гг. сохранялась стабиль-
но высокая численность имаго и преимагинальных 
фаз Hyalomma marginatum – основного перенос-
чика вируса ккгл в россии. активизация клещей 
H. marginatum происходит при достижении средне-
суточных температур воздуха +10 °с при условии, 
что ночные температуры не опускаются ниже +2 °с 
в течение 3–5 дней. 

в 2019 г. выход из зимней диапаузы H. margina-
tum в пунктах долговременного наблюдения по-
лупустынной ландшафтной зоны ставропольского 
края (нефтекумский, левокумский районы) произо-
шел в I декаде марта (в 2018 г. – в III декаде марта, в 
2017 г. – во II декаде марта). 

по результатам проведенного эпизоотологичес-
кого мониторинга в точках долговременного наблю-

рис. 2. эпидемические проявления кгл в российской Федерации в 2010–2019 гг.:
1 – волгоградская область, 2 – ростовская область, 3 – астраханская область, 4 – республика калмыкия, 5 – краснодарский край, 6 – ставропольский 
край, 7 – республика дагестан, 8 – карачаево-черкесская республика, 9 – кабардино-балкарская республика, 10 – республика крым

Fig. 2. Epidemic manifestation of CCHF in the Russian Federation in 2010–2019:
1 – Volgograd region, 2 – Rostov region, 3 – Astrakhan region, 4 – Kalmykia Republic, 5 – Krasnodar territory, 6 – Stavropol territory, 7 – Dagestan Republic, 
8 – Karachaevo-Cherkessia Republic, 9 – Kabardino-Balkaria Republic, 10 – Republic of Crimea
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дения в ставропольском крае, в весенний период 
(апрель–май) 2019 г. индекс встречаемости взрослых 
клещей H. marginatum на сельскохозяйственных жи-
вотных составил 73,7 %, индекс обилия – 3,6. причем 
процент заклещевленных животных был выше среди 
крупного рогатого скота (крс), чем среди мелкого 
рогатого скота (мрс) – 80,3 и 70,1 % соответствен-
но. индекс обилия имаго H. marginatum на крс (5,2) 
выше в 1,9 раза, чем на мрс (2,8). пик активности 
имаго H. marginatum пришелся на III декаду апре-
ля – I декаду мая 2019 г. (в 2018 г. – на II декаду мая) 
при достижении среднесуточных температур возду-
ха +20 °с. индекс встречаемости на сельскохозяй-
ственных животных – 100 %, максимальный индекс 
обилия взрослых особей H. marginatum – 15,0 (в 
2018 г. – 8,9), что превышает эпидемически значи-
мый порог в 5 раз.

в 2019 г. в субъектах ЮФо и скФо исследова-
но 4662 пробы иксодовых клещей, выявлено 192 по-
ложительные (4,1 %), доля положительных проб по 
сравнению со средним показателем за последние пять 
лет увеличилась в ростовской области до 32,9 % (в 
2014–2018 гг. – 17,3 %) и в астраханской области до 
12,9 % (в 2014–2018 гг. – 6,5 %). в ставропольском 
крае, республике калмыкия, волгоградской обла-
сти доля проб, в которых выявлены маркеры вируса 
ккгл, соответствовала среднемноголетним значе-
ниям и составила 6,1, 5,4 и 0,84 % соответственно.

Профилактические мероприятия. основные 
профилактические мероприятия при кгл включа-
ют проведение акарицидных обработок сельско-

хозяйственных животных, природных биотопов, в 
т.ч. пастбищ на энзоотичных территориях ЮФо и 
скФо, а также информационно-разъяснительной 
работы с населением.

ежегодно в лечебно-профилактические органи-
зации по поводу укусов клещей (по состоянию на 20 
сентября) обращалось 26810–35708 человек, в т.ч. 
12211–13194 детей, (в 2019 г. – 30884 человек, в т.ч. 
детей 12690). в 2019 г. в республике дагестан повы-
силось число обращений в лпо по поводу укусов 
клещей по сравнению со средним показателем 2014–
2018 гг. в 1,7 раза.

Прогноз развития эпизоотологической и эпи-
демической ситуации по КГЛ в 2020 г. погодно-
климатические условия зимнего периода 2019–
2020 гг. были благоприятными для перезимовки 
клещей. в полупустынных ландшафтах востока 
ставропольского края в I–II декаде марта 2020 г. от-
мечена благоприятная температура воздуха для вы-
хода имаго H. marginatum из зимней диапаузы. в этот 
период на протяжении 10 дней среднесуточные тем-
пературы воздуха колебались в пределах оптимума 
(10–18,5 °с) [32]. активизация имаго H. marginatum 
в 2020 г. произошла в I–II декаде марта. 

повышение температуры до оптимальных зна-
чений на данной территории отмечено на месяц 
раньше, чем в прошлом году. в связи с этим, по-
казатели численности имаго останутся на уровне 
апреля 2019 г. и будут превышать эпидемически 
значимый порог в 2–3 раза. пик активности имаго 
H. marginatum, вероятно, придется на 2–4 недели 

рис. 3. сезонность заболеваемости кгл в 
российской Федерации в 2010–2019 гг.

Fig. 3. Seasonality of CCHF incidence in the 
Russian Federation in 2010–2019
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раньше, при условии сохранения оптимальных сред-
несуточных температур до конца марта 2020 г. 

уровень эпизоотической активности природно-
го очага кгл на юге европейской части российской 
Федерации в 2020 г. ожидается не ниже показателей 
2019 г.

в случае несвоевременного проведения акари-
цидных обработок природных биотопов и сельско-
хозяйственных животных весной 2020 г. показатели 
численности иксодовых клещей могут превысить 
аналогичные показатели 2019 г., что будет способ-
ствовать увеличению заболеваемости людей. для 
стабилизации эпидемиологической ситуации по 
кгл необходимо активизировать на всей террито-
рии природного очага кгл в россии проведение 
информационно-разъяснительной работы среди на-
селения, а также ежегодно проводить в ранневесен-
ний период акарицидные обработки скота и природ-
ных биотопов на эндемичной по кгл территории. 

в российской Федерации сохраняется небла-
гоприятная эпидемиологическая обстановка по 
кгл, в 2019 г. отмечен рост уровня заболеваемости 
в субъектах ЮФо и скФо по сравнению с 2017–
2018 гг., продолжается расширение территории с 
зарегистрированным эпидемическими проявления-
ми кгл. количество случаев заболевания кгл, вы-
явленное в 2019 г. в российской Федерации, превы-
шает среднемноголетние значения за последние 10 
лет в 1,36 раза.

на стационарных точках долговременного на-
блюдения за природным очагом кгл в 2019 г. чис-
ленность имаго H. marginatum превышала эпиде-
мически значимые показатели в 1,7 раза, что свиде-
тельствует о сохраняющемся эпизоотологическом 
неблагополучии территории природного очага кгл 
в российской Федерации. 

основными причинами обострения эпиде-
миологической обстановки по кгл в российской 
Федерации в 2019 г., очевидно, являются несоблю-
дение сроков проведения противоклещевых обрабо-
ток сельскохозяйственных животных и природных 
биотопов, а также недостаточный охват поголовья 
и площадей, на фоне благоприятных климатических 
условий, способствующих высокой активности кле-
щей H. marginatum. 

сохраняющиеся высокие показатели числен-
ности и инфицированности клещей H. marginatum 
могут способствовать развитию неблагоприятной 
эпидемиологической обстановки на юге российской 
Федерации с возможным ростом заболеваемости 
кгл в 2020 г. 
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цель обзора состоит в комплексной оценке современного состояния эпизоотической активности и эпидемио-
логической значимости природных очагов туляремии на территории российской Федерации, необходимой для 
составления и обоснования прогноза заболеваемости населения в 2020 г., а также планирования и проведения 
профилактических мероприятий, направленных на предупреждение заражения людей этой инфекцией. на терри-
тории российской Федерации в 2019 г. зарегистрировано 42 случая инфицирования человека возбудителем туля-
ремии, 85 % из которых приходится на три федеральных округа: северо-западный, центральный и сибирский. 
эпизоотические проявления инфекции различной степени интенсивности выявлены в 51 субъекте россии. 
на этом фоне спорадические случаи заболевания людей туляремией зарегистрированы в 17 регионах страны. 
максимально выраженные эпидемические осложнения продолжаются на территории республики карелия – 9 
больных. выделено 17 культур Francisella tularensis subsp. holarctica из объектов окружающей среды в тверской, 
ярославской, вологодской областях, в алтайском крае и республике алтай. на основании анализа представлен-
ных данных можно сделать вывод о том, что в 2020 г. наиболее вероятны эпидемические осложнения в виде спора-
дических случаев заболевания среди невакцинированного населения на территориях центрального федерального 
округа (ярославская, воронежская, липецкая, орловская, рязанская области, г. москва); северо-западного феде-
рального округа (архангельская область, республика карелия, г. санкт-петербург); приволжского федерально-
го округа (республика татарстан, оренбургская область); уральского федерального округа (ханты-мансийский 
автономный округ, ямало-ненецкая автономная область); сибирского федерального округа (новосибирская, 
томская и кемеровская области, алтайский и красноярский края). 

Ключевые слова: туляремия, Francisella tularensis, природные очаги, эпидемиологическая ситуация, эпизоото-
логическая ситуация.
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Abstract. The review provides the data on the epidemic condition of tularemia foci in countries neighboring Russia 
and ongoing preventive measures in these territories. The highest tularemia incidence in the stated countries and in the 
world as a whole is observed in Finland. In 2019, 42 cases of human infection with tularemia pathogen were record-
ed in the territory of the Russian Federation, 85 % of which occur in three Federal Districts: North-Western, Central, 
and Siberian. Epizootic manifestations of infection of varying degrees of intensity were detected in 51 entities of the 
Federation. Against this background, sporadic cases of tularemia are registered in 17 regions of the country. The most 
severe epidemic complications continue in Karelia – 9 patients. Seventeen Francisella tularensis cultures were isolated 
from environmental objects in the Tver, Yaroslavl, Vologda Regions, in the Altai Territory and the Altai Republic. The 
paper gives an opinion on the regions in which epidemic complications of tularemia are most likely to occur in 2020.
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туляремия – зоонозная системная природно-
очаговая бактериальная инфекционная болезнь, 
характеризующаяся симптомами общей интоксика-
ции, лихорадкой, воспалительными изменениями в 
области ворот инфекции, регионарным лимфадени-
том, а также склонностью к затяжному течению. на 
территории российской Федерации (рФ) туляремия 
проявляется спорадической заболеваемостью, груп-
повыми случаями и эпидемическими вспышками.

в 31 стране европы, в турции и японии в по-
следнее время проводится обязательная регистрация 
туляремии в связи с возможностью использования 
возбудителя в качестве агента биотерроризма. в 
европе по заболеваемости этой инфекцией лиди-
руют Швеция и Финляндия. далее идут норвегия, 
венгрия, чехия, германия, Франция, словакия, 
польша и испания, на которые приходится 90–95 % 
случаев туляремии в европе [1]. 

в 2019 г. произошла крупная эпидемическая 
вспышка туляремии в Швеции. с июля по октябрь за-
регистрировано 979 случаев в 15 из 20 муниципалите-
тов королевства – в основном в провинциях даларна 
(Dalarna) (252 случаев), евлеборг (Gävleborg) (147 
случаев, в том числе четыре случая легочной фор-
мы туляремии) и эребру (Örebro). выявление инфи-
цированных горных зайцев (Lepus timidus) и евро-
пейских бурых зайцев (Lepus europaeus) в регионах 
норрботтен (Norrbotten) и вестра готеланд (Västra 
Götaland) создает опасность заражения людей и на 
этих территориях страны. сообщается о преоблада-
нии язвенно-бубонной формы в результате укусов 
насекомых (73 %), при этом в местах укусов комаров 
наблюдается воспаление. за это же время в соседних 
странах – Финляндии и норвегии, также зарегистри-
рованы заболевания людей туляремией (7 и 15 случа-
ев соответственно). причины эпидемиологических 
различий в заболеваемости между тремя странами 
неизвестны [2]. в испании в 2019 г. зарегистрирова-
но 54 случая туляремии, показатель заболеваемости 
на 100 тыс. населения составил 0,12.

россия граничит с 16 государствами. в основ-
ном природные очаги туляремии вдоль границ яв-
ляются трансграничными и, соответственно, в со-
седних государствах наблюдается их ландшафтно-
экологическое сходство. наиболее высокий пока-
затель заболеваемости туляремией на территории 
сопредельных государств, как и в мире в целом, на-
блюдается в Финляндии. показатель заболеваемости 
на 100 тыс. населения колеблется от 0,28 до 17,90. 
с 1995 по 2013 год зарегистрировано 5086 лабора-
торно подтвержденных случаев этого заболевания, 
что составляет около 9,5 % от всех заболевших на 
территории страны, так как врачи общей практи-
ки в эндемичных районах часто лечат заболевание 
только на основании клинического диагноза и лабо-
раторные анализы не проводят, а ряд пациентов вы-
здоравливает после гриппоподобной лихорадки без 
обращения к врачу [3]. в Финляндии основная фор-
ма туляремии – язвенно-бубонная, достаточно легко 

диагностируется. пик заболеваемости регистриру-
ется в августе–сентябре, в период массового лёта 
насекомых или сразу же после него. загрязнение 
павшими мышами окружающей среды, особенно 
многочисленных водоемов, вызывает инфицирова-
ние личинок, а затем и взрослых особей комаров. 
заражение человека происходит в результате укусов 
инфицированными кровососущими членистоногими 
(комарами, слепнями, клещами). наиболее высокий 
показатель заболеваемости туляремией в провинци-
ях северной остроботнии, центральной Финляндии 
и Южной остроботнии [4].

в норвегии, в отличие от Финляндии и Швеции, 
туляремию фиксируют круглый год. с января по апрель 
регистрируется больше обращений с ангинозно-
бубонной формой заболевания вследствие использо-
вания воды из частных колодцев. с мая по сентябрь 
заболевание чаще связывают с укусами насекомых, а 
с октября по декабрь – чаще регистрируют после кон-
такта с инфицированными леммингами [5, 6]. 

в польше туляремия практически не изучалась 
до 2014 г., при этом за 1997–2013 гг. зарегистриро-
вано 52 случая заболевания человека без связи с 
конкретным источником окружающей среды. при 
изучении инфекции в последние годы выявлена за-
раженность возбудителем туляремии европейских 
бурых зайцев (L. europaeus), показана возрастающая 
роль в трансмиссии туляремии в польше клещей 
Dermacentor reticulatus и Ixodes ricinus что говорит 
о наличии на территории страны естественного ис-
точника заражения [7, 8]. 

в эстонии регистрируются единичные случаи 
туляремии у человека, показатель заболеваемости 
на 100 тыс. населения колеблется от 0,00 до 0,15. с 
2006 по 2017 год в стране зарегистрировано 8 случа-
ев заболевания [9].

в латвии также регистрируются единичные 
случаи. в 2019 г. шестеро детей заболели туляреми-
ей после купания в местном пруду в саласпилсском 
крае. до этого один случай зарегистрирован в 1984 г. 
в краславском районе [9, 10].

в литве за 2010–2017 гг. зарегистрировано 23 
случая заболевания людей [9].

на территории республики беларусь в настоя-
щее время зарегистрировано 97 природных оча-
гов туляремии: в минской области – 40 (41,2 %), в 
брестской – 37 (38,1 %), в могилевской – 9 (9,3 %), 
в гродненской – 7 (7,2 %), в витебской – 4 (4,1 %). 
циркуляция возбудителя туляремии на территории 
страны круглогодична: зимой среди зайцев и мы-
шевидных грызунов; весной и летом среди клещей, 
комаров, ондатр и бобров; осенью среди обыкновен-
ных полевок, водяных крыс, ондатр, бобров и зайцев. 
серологические исследования грызунов за 15 лет по-
казали, что наибольшее содержание антигена туляре-
мийного микроба отмечают у домовой и полевой мы-
шей, у обыкновенной и рыжей полевок [11]. на фоне 
проводимой в стране специфической профилактики 
туляремии в 2015 г. зафиксирован 1 случай, в 2016 г. 
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заболели 10 человек, в 2017 г. – 6, а в 2018 г. зареги-
стрировано 9 случаев заболевания [12].

на территории украины зарегистрирован 51 
природный очаг туляремии. за период с 1941 по 
2008 год эпизоотические и эпидемические проявле-
ния туляремии выявлены в 1084 пунктах на терри-
тории всех областей страны, особенно северных – 
волынской, ровенской, житомирской, черниговской 
и сумской. выделено 3086 штаммов F. tularensis: из 
членистоногих (2045, 66,3 %), от млекопитающих 
(619, 20,1 %), из воды (393, 12,7 %) и сельскохозяй-
ственной продукции (29, 0,93 %). показано, что в 
природных очагах туляремии на территории украины 
основными хозяевами являются полевка обыкновен-
ная (Microtus arvalis) и мышь полевая (Apodemus 
agrarius), а носителями и переносчиками – клещи 
Dermacentor marginatus, Dermacentor reticulatus и 
Ixodes ricinus. важным источником инфекции явля-
ется вода, контаминированная возбудителем туля-
ремии. показатель заболеваемости на 100 тыс. на-
селения – около 0,1 [13]. в стране в 2012–2017 гг. 
зарегистрировано 18 случаев заболевания людей в 
волынской, сумской, киевской и черкасской обла-
стях [14]. иммунопрофилактика туляремии на тер-
ритории украины прекратилась в 1991 г. после раз-
вала ссср [15]. 

на территории республики грузия за 1956–
2012 гг. зарегистрировано 365 случаев заболевания 
людей, выделено 465 изолятов F. tularensis subsp. 
holarctica от 27 видов животных и проб окружаю-
щей среды. наибольшее количество штаммов по-
лучено от обыкновенной полевки M. arvalis (149 
изолятов, 32 %) и клещей вида D. marginatus (132 
изолята, 28 %). вспышки зарегистрированы в 1956 г. 
(20 случаев), 1984 г. (300), 1997 г. (7) и 2007 г. (35). 
подтверждено существование на территории страны 
длительно функционирующих очагов туляремии. с 
2014 по 2017 год в грузии зарегистрировано 19 слу-
чаев туляремии, в основном среди молодых мужчин 
20–29 лет (42 %) [16–18]. 

в азербайджанской республике фиксируют 
циркуляцию возбудителя туляремии среди грызунов 
на границе с дагестаном методом пцр, а также отме-
чают наличие антител в сыворотках людей, однако 
случаев заболевания в последние годы не зафикси-
ровано [19, 20].

республика абхазия относится к регионам с не-
достаточно изученной эпидемической и эпизооти-
ческой обстановкой по особо опасным и природно-
очаговым инфекциям. результаты эпизоотологи-
ческого обследования территории в 2011 и 2012 гг. 
подтвердили наличие природных очагов геморра-
гической лихорадки с почечным синдромом, лихо-
радки западного нила, крымской геморрагической 
лихорадки, клещевого энцефалита, ку-лихорадки, 
лихорадок тягиня, инко, бханджа, синдбис, ана-
плазмоза, клещевого боррелиоза, туляремии и леп-
тоспироза [21]. 

на территории республики казахстан зареги-

стрировано 103 участка с высоким уровнем эпизоо-
тической и эпидемической активности по туляремии 
по совпадению результатов использования традици-
онного метода (по частоте выделения культур в каж-
дой точке и заболеваемости людей), а также методом 
пространственного анализа (с помощью приложе-
ния к компьютерной программе ArcGis 10 «Spatial 
аnalysis») [22].

активные природные очаги туляремии имеются 
во всех граничащих с россией областях казахстана: 
атырауской, западно-казахстанской, актюбинской, 
костанайской, северо-казахстанской, павлодарской 
и восточно-казахстанской. в казахстане циркули-
руют два подвида туляремийного микроба – F. tula-
rensis subsp. holarctica и F. tularensis subsp. mediasia-
tica. пограничными с республикой казахстан явля-
ются 14 областей российской Федерации из четы-
рех федеральных округов: Южного, приволжского, 
уральского и сибирского. природные очаги туля-
ремии имеются в астраханской, волгоградской, 
саратовской, самарской, оренбургской, челя-
бинской, курганской, тюменской, омской, ново-
сибирской областях, а также в алтайском крае и 
республике алтай. основное значение для распро-
странения туляремии имеют трансграничные очаги, 
включающие в себя реки волгу, урал, большой иргиз, 
большой и малый узень, ишим и иртыш, где распо-
ложены наиболее стойкие и эпидемически опасные 
очаги пойменно-болотного типа [23]. на территории 
страны выделяют четыре типа природных очагов: 
предгорно-ручьевые, пойменно-болотные, тугайные 
и степные, различающиеся по типу ландшафтов, ви-
довому набору носителей и переносчиков возбуди-
теля туляремии, особенностям штаммов F. tularensis. 
в настоящее время на территории казахстана есте-
ственная зараженность туляремией установлена у 
39 видов позвоночных животных из отрядов грызу-
нов, зайцеобразных, насекомоядных, хищных, клас-
са рыб и птиц и 27 видов беспозвоночных (клещи, 
двукрылые, блохи, клопы, моллюски) [23]. в период 
с 1950 по 2010 год в казахстане зарегистрировано 
около 5 тыс. случаев заболевания людей туляреми-
ей. начиная с 1960 г. отмечается снижение заболе-
ваемости на 96 % в результате проводимой имму-
нопрофилактики. после значительного снижения 
вакцинации в 90-х годах хх в., с 2002 г. объем про-
филактических мероприятий был увеличен, что при-
вело к снижению числа больных до спорадических 
случаев. за 2010–2018 гг. в стране зарегистрирова-
но 18 случаев заболевания туляремией в западно-
казахстанской, актюбинской, костанайской, се-
веро-казахстанской, павлодарской, восточно-казах-
станской, карагандинской, акмолинской и алма-
атинской областях. в 2008–2010, 2013, 2015 гг. 
больные туляремией не выявлены [22, 24]. 

в монголии 8 из 21 аймака непосредственно 
граничат с территориями алтая, тывы, бурятии и 
забайкальского края россии. по результатам анализа 
1119 экземпляров погадок хищных птиц, собранных 
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на территории монголии за период 2008–2010 гг., 
природные очаги туляремии выявлены в 5 из 6 об-
следованных аймаков. методом реакции пассивной 
гемагглютинации (рпга) удалось обнаружить туля-
ремийный антиген в объектах внешней среды в боль-
шом количестве (до 9,2 % положительных образцов) 
и высоких титрах (до 1:1600). впервые в 2010 г. в 9 
образцах погадок обнаружен антиген возбудителя 
чумы, причем в трех случаях вместе с туляремийным, 
что свидетельствует о наличии сочетанных очагов 
туляремии и чумы на данной территории монголии 
[25]. к настоящему времени показана циркуляция 
туляремии на территории монголии среди сусликов, 
сурков, птиц и клещей в 8 провинциях. больных с 
манифестной формой туляремии в монголии не вы-
явлено. однако при исследовании сывороток крови 
населения получены положительные результаты на 
наличие специфических антител. на территории се-
верной монголии обитает не менее четырех видов 
иксодовых клещей, имеющих важное эпидемиоло-
гическое значение – Ixodes persulcatus, Dermacentor 
nuttalli, Dermacentor silvarum и Haemaphysalis con-
cinna Koch [26]. 

в китайской народной республике в настоящее 
время туляремия не является инфекцией, подлежа-
щей обязательной регистрации. поэтому данных о 
количестве заболевших людей, хозяев и перенос-
чиков инфекции немного. самое раннее сообщение 
о 14 случаях получило на изолированном острове 
в провинции хэйлунцзян в 1959 г., это могло быть 
связано с обработкой и снятием заячьих шкур [27]. 
впоследствии две вспышки в аналогичных ситуа-
циях зафиксированы в 1962 г. в тибете и в 1965 г. в 
цинхае. самая крупная вспышка произошла в 1985 г. 
на заводе по переработке кроликов в округе цзяонань 
провинции Шаньдун, где 32 из 36 рабочих были ин-
фицированы в течение 12 дней [28]. два мальчика за-
разились в провинции хэбэй в 1991 и 1992 гг. один 
из этих случаев связан с кошачьей царапиной, а дру-
гой – с купанием в реке [29]. в мае 2012 г. мужчина 
заболел туляремией после укуса насекомого в пекине 
[30]. выделяемые на территории китая штаммы при-
надлежали подвиду F. tularensis subsp. holarctica, но, 
в отличие от штаммов, выделяемых в других странах, 
относились ко всем четырем основным филогенети-
ческим субпопуляциям подвида [31]. 

протяженность общей границы с корейской 
народно-демократической республикой составляет 
всего около 17,5 км. об эпидемиологической ситуа-
ции по туляремии в республике можно судить только 
по уровню спорадической заболеваемости в сосед-
нем приморском крае россии.

для оценки эпизоотической и эпидемической 
ситуации в каждом субъекте рФ анализировали ди-
намику численности мелких млекопитающих и их 
видовой состав, инфицированность туляремией гры-
зунов, насекомоядных и охотничье-промысловых 
животных, иксодовых клещей, комаров, слепней, 
гнезд мелких млекопитающих, погадок хищных птиц 

и помета хищных млекопитающих, воды открытых 
водоемов, выделение культур возбудителя, а также 
данные по заболеваемости и иммунопрофилактике 
туляремии в регионе. 

для анализа эпидемической ситуации на терри-
тории рФ использовали данные, представленные в 
обзорах «прогноз изменения численности грызунов, 
насекомоядных и эпизоотического состояния по ту-
ляремии, геморрагической лихорадке с почечным 
синдромом (глпс), лептоспирозам, бешенству, лихо-
радке западного нила (лзн) и крымской геморраги-
ческой лихорадке (кгл) на весну 2020 г. в российской 
Федерации» Федерального центра гигиены и эпи-
демиологии; «обзор эпизоотической ситуации по 
туляремии на территории российской Федерации 
за первое и второе полугодие 2019 г. и прогноз на 
первое полугодие 2020 г.» противочумного центра; 
«эпизоотолого-эпидемиологическая ситуация в при-
родных очагах туляремии на территории сибирского 
и дальневосточного федеральных округов в 2019 
году и прогноз на 2020 год» иркутского научно-
исследовательского противочумного института сиби-
ри и дальнего востока; данные форм федерального 
статистического наблюдения № 1 «сведения об ин-
фекционных и паразитарных заболеваниях» о заболе-
ваемости туляремией за январь–декабрь 2019 г. и фор-
мы № 5 «сведения о профилактических прививках» 
об иммунизации против туляремии за январь–декабрь 
2019 г., а также карты эпидемиологического расследо-
вания случаев заболевания людей туляремией.

на территории россии в 2019 г. зарегистриро-
вано 42 случая туляремии (показатель заболеваемо-
сти на 100 тыс. населения – 0,03), 85 % из которых 
произошли на территориях северо-западного (19), 
сибирского (7) и центрального (11) федеральных 
округов (рисунок). в прошлом году туляремией забо-
лел 71 человек. остается неблагоприятной обстанов-
ка в республике карелия, где произошло 9 случаев 
туляремии (показатель заболеваемости на 100 тыс. 
населения – 1,42). 

Центральный федеральный округ (ЦФО). за 
2019 г. на территории цФо зарегистрировано 11 
больных туляремией (за аналогичный период про-
шлого года – 8). в воронежской и ярославской обла-
стях отмечено два случая, в москве и орловской об-
ласти – по 3, в тульской области – 1. изучение карт 
эпидемиологического расследования показало, что 
все три случая в москве – завозные. больные зараз-
ились в период пребывания в г. сочи, ярославской и 
тверской областях.

средняя численность мелких млекопитающих 
на территории округа увеличилась и составила 9,4 % 
попаданий на 100 ловушко/суток (в 2018 г. эта цифра 
составляла 7,8 %). среди субъектов округа к террито-
риям с высоким числом попадания в ловушки мелких 
млекопитающих (15 % и более) отнесены рязанская, 
калужская, курская, тамбовская, липецкая, тульская, 
ярославская и воронежская области.

эпизоотические проявления туляремии различ-
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ной степени интенсивности выявлены в 13 субъектах 
округа: ярославской, курской, брянской, тверской, 
воронежской, тамбовской, липецкой, смоленской, 
владимирской, калужской, орловской, рязанской и 
тульской областях (за аналогичный период прошло-
го года – в 12 субъектах). 

при исследовании проб органов грызунов и на-
секомоядных инфицированные рыжие полевки со-
ставляли 34 % от общего количества положительных 
результатов тестов, полевые мыши – 27 %, серые по-
левки – 16 %, малые лесные мыши – 9 %, желтогор-
лые мыши – 5 %, бурозубки – 4 %, единичные ин-
фицированные особи зарегистрированы также среди 
полевок-экономок и домовых мышей. 

в рязанской области эпизоотии выявле-
ны в клепиковском, касимовском, спасском, 
старожиловском, кораблинском, скопинском, 
ряжском и милославском районах. при исследова-
нии погадок хищных птиц антиген возбудителя туля-
ремии выявлен в 50 % проб, а при исследовании по-
мета хищных млекопитающих получено 57,1 % поло-
жительных результатов из пронского, захаровского, 
скопинского и спасского районов.

за 2019 г. на территории цФо выделено три 
культуры возбудителя туляремии в тверской (1) и 
ярославской (2) областях.

наиболее неблагоприятная ситуация по ту-
ляремии сложилась в воронежской, орловской, 
рязанской и ярославской областях. кроме высокой 
численности мелких млекопитающих и инфициро-
ванности проб органов грызунов и насекомоядных 
на данных территориях также выявлен возбудитель 
туляремии в погадках хищных птиц, помете млеко-
питающих, гнездах грызунов, погрызах, что свиде-

тельствует об идущих локальных эпизоотиях туля-
ремии в этих областях. при исследовании клещей 
(D. reticulatus), слепней (семейство Tabanidae) и 
мошек (Simulium galeratum) антиген возбудителя вы-
явлен в воронежской области. к неблагоприятным 
факторам можно также отнести низкий уровень им-
мунопрофилактики туляремии в ярославской обла-
сти (157 человек) и в москве (678). 

Северо-Западный федеральный округ (СЗФО). 
за 2019 г. на территории сзФо зарегистрировано 
18 больных туляремией (за аналогичный период 
прошлого года – 32). на территории республики 
карелия зафиксировано 9 случаев заболевания ту-
ляремией, что составило 1,45 на 100 тыс. населения. 
случаи заболевания отмечены в пряжинском (2), 
кондопожском (1), прионежском (2), пудожском (1), 
суорвском (2) и сортавальском районе (1). среди за-
болевших трое мужчин и шесть женщин, инфициро-
вание произошло в результате укусов насекомых при 
нахождении в сельской местности или в городской 
лесопарковой зоне. по одному случаю отмечено в 
архангельской и вологодской областях. в санкт-
петербурге зарегистрировано 7 больных туляреми-
ей. в боровичском, старорусском и окуловском рай-
онах новгородской области заразились 3 человека, в 
лужском районе ленинградской области – 1 человек 
и на отдыхе в Финляндии – 2. 

средняя численность мелких млекопитающих 
на территории округа составила 4,8 % попаданий 
на 100 ловушко/суток (за 2018 г. этот показатель со-
ставлял 7,2 %). более 15 % попадания в ловушки 
мелких млекопитающих отмечено на территориях 
архангельской области и санкт-петербурга.

при помощи иммунологических и молекулярно-

заболеваемость туляремией на территории 
российской Федерации в 2019 г.

Tularemia incidence in the territory of the 
Russian Federation in 2019
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генетических методов среди грызунов и насеко-
моядных инфицированные мелкие млекопитаю-
щие обнаружены в ленинградской, мурманской, 
новгородской, архангельской и калининградской 
областях, республиках карелия и коми (в 2018 г. за 
аналогичный период времени – в 7 субъектах). при 
исследовании проб органов мелких млекопитающих 
на долю рыжей полевки приходилось 60 %, буро-
зубок – 22 %, серых полевок – 3 %, желтогорлую 
мышь – 2 % от общего количества положительных 
результатов тестов. также единичные инфициро-
ванные возбудителем туляремии особи были за-
регистрированы среди домовых, полевых и малых 
лесных мышей, темных, красных и красно-серых 
полевок, полевок-экономок, мышей-малюток, серых 
крыс, водяных полевок и лесных леммингов. 

за 2019 г. на территории сзФо выделено семь 
культур возбудителя туляремии в вологодской  
области.

наиболее неблагоприятная ситуация по туляре-
мии сложилась в архангельской области и республике 
карелия. на большей части архангельской обла-
сти – в приморском, котласском, холмогорском, 
Шенкурском, верхнетоемском, виноградовском, 
вельском, красноборском, ленском, устьянском рай-
онах и в городах архангельск, котлас и северодвинск 
при исследовании мелких млекопитающих серо-
логическим методом обнаружены положительные 
результаты в 44,7 % случаев, антигены возбудителя 
туляремии обнаружены при исследовании клещей 
(I. persulcatus) и проб воды. 

в карелии на территориях кондопожского, 
пряжинского, лахденпохского, сортавальского, 
олонецкого, прионежского районов и в окрестно-
стях г. костомукша при исследовании мелких млеко-
питающих серологическим методом получены поло-
жительные результаты в 25,9 % случаев. 

в 2019 г. в республике карелия вакцинировано 
865 человек, а в 2015–2018 гг. в регионе вакцини-
ровано всего 75 человек. охвачен ли иммунопро-
филактическими мерами весь контингент лиц, под-
вергающийся риску заражения туляремией в этом 
регионе, покажет следующий год. следует отметить 
низкий уровень иммунопрофилактики туляремии 
в ленинградской (170 человек), мурманской (0), 
псковской (439), калининградской областях (0) и в 
санкт-петербурге (319 человек). 

Южный федеральный округ (ЮФО). за 2019 г. 
на территории ЮФо не зарегистрировано больных 
туляремией (за аналогичный период прошлого года – 
1). однако следует указать случай заражения жителя 
москвы туляремией во время пребывания на отдыхе 
в городе сочи. 

средняя численность мелких млекопитающих 
на территории округа увеличилась и составила 
13,1 % попаданий на 100 ловушко/суток (за 2018 г. 
этот показатель составил 12,0 %). более 15 % попа-
дания в ловушки мелких млекопитающих отмечено 
в республике крым, астраханской и волгоградской 

областях, краснодарском крае (в том числе в 
республике адыгея). 

исследования зоолого-энтомологического ма-
териала в 2019 г. проводились на всей территории 
округа. циркуляция возбудителя туляремии отмечена 
в республике крым, краснодарском крае (в том чис-
ле адыгее), на территории 20 районов волгоградской 
области (за аналогичный период 2018 г. – в 3 субъек-
тах). при исследовании проб органов мелких млеко-
питающих на долю образцов от малой лесной мыши 
приходится 35 %, домовой мыши – 16 %, полевой 
мыши – 9 %, кавказской лесной мыши – 8 %, степной 
мыши и серых полевок – по 7 %, белозубок и рыжей 
полевки – по 4 % от общего количества положитель-
ных результатов тестов. также зарегистрированы 
единичные положительные результаты при исследо-
вании материала от желтогорлой мыши, бурозубок 
и курганчиковой полевки. при исследовании кле-
щей (Hyalomma marginatum, Rhipicephalus rossicus, 
D. marginatus, D. reticulatus) антигены возбудителя 
туляремии обнаружены в волгоградской области и 
краснодарском крае (видовой состав клещей и мелких 
млекопитающих в крае не представлен). примерно 
на 30 % выросла численность грызунов в трех райо-
нах ростовской области, где также выявлены особи, 
инфицированные возбудителем туляремии.

при высоких уровнях иммунопрофилактики в 
волгоградской области есть реальная возможность 
избежать случаев заболевания людей туляремией.

Северо-Кавказский федеральный округ (СКФО). 
в 2019 г. на территории скФо зарегистрированы по 
одному больному туляремией в республике дагестан 
и ставропольском крае (за аналогичный период про-
шлого года – 2 человека в ставропольском крае). 
сведения об изменении численности грызунов, на-
секомоядных и эпизоотического состояния по ту-
ляремии за обзорный период поступили из всех 
субъектов скФо, кроме карачаево-черкесской 
республики и республики ингушетия – в этих ре-
гионах отсутствуют специалисты (зоологи). средняя 
численность мелких млекопитающих на территории 
округа составила 9,7 % попадания на 100 ловушко/
суток (9,9 % – в 2018 г.). только в ставропольском 
крае высокое число попаданий в ловушки мелких 
млекопитающих – 15 % и более. при помощи им-
мунологических методов выявлены инфициро-
ванные возбудителем туляремии малые лесные и 
домовые мыши, серый хомячок, малая белозубка, 
общественная полевка, а также клещи D. reticulatus, 
D. marginatus в ставропольском крае. в республике 
северная осетия положительные пробы получены 
из погадок хищных птиц.

на территории скФо значительная вакцинация 
проводится только в ставропольском крае (26492 че-
ловека за 2019 г.). 

Приволжский федеральный округ (ПФО). за 
2019 г. на территории пФо зарегистрировано че-
тыре больных туляремией (за аналогичный период 
прошлого года – шесть). по одному случаю отме-



Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2020; 1       Reviews 

27

чено в кировской, нижегородской, оренбургской 
областях и республике башкортостан. изучение 
карт эпидемиологического расследования пока-
зало, что житель кирова заразился туляремией в 
г. котлас архангельской области во время отдыха на 
р. северная двина.

средняя численность мелких млекопитающих 
на территории округа увеличилась и составила 
16,8 % попаданий на 100 ловушко/суток (за 2018 г. 
эта цифра составляла 11,0 %). к территориям субъ-
ектов округа с высоким числом попадания в ловуш-
ки мелких млекопитающих (15 % и более) относят-
ся республики башкортостан, татарстан, удмуртия, 
чувашия, пермский край, кировская, оренбургская, 
пензенская, самарская и саратовская области.

при помощи иммунологических и молекулярно-
генетических методов положительные результа-
ты на туляремию получены в 9 субъектах окру-
га: в кировской, оренбургской, ульяновской, 
нижегородской и саратовской областях, республи-
ках башкортостан, татарстан, мордовия и чувашия 
(за аналогичный период 2018 г. – в 6 субъектах). 
инфицированные грызуны и насекомоядные вы-
явлены в кировской и оренбургской областях, ре-
спубликах башкортостан, татарстан и мордовия. 
на долю проб от рыжей полевки приходится 65 % 
от общего количества инфицированных мелких мле-
копитающих, малой лесной мыши – 13 %, серых 
полевок – 10 %, бурозубок – 4 %, также единичные 
находки отмечены при исследовании материала от 
желтогорлой и домовой мышей, мышей-малюток, 
полевок-экономок, лесных сонь и водяных поле-
вок. инфицированная водяная полевка выявлена в 
республике башкортостан. при исследовании клещей 
антигены возбудителя обнаружены в ульяновской 
и саратовской областях (D. reticulatus, R. rossicus), 
а также в республике татарстан (D. reticulatus). 
положительные результаты при исследовании пога-
док хищных птиц получены в республиках мордовия 
и чувашия, оренбургской области; помета хищных 
млекопитающих – в оренбургской области; гнезд 
грызунов – в нижегородской области; воды и проб 
зерна – в республике татарстан. все это свидетель-
ствует о циркуляции возбудителя туляремии в при-
родных биотопах. 

объемы иммунопрофилактики в пФо низкие, 
из 14 субъектов более или менее значительные объе-
мы иммунизации населения регистрируются только 
в саратовской, пензенской и оренбургской обла-
стях, а также в республике мордовия.

возникновение спорадических случаев туля-
ремии среди населения возможно на территориях 
республики татарстан, кировской и оренбургской 
областей. 

Уральский федеральный округ (УФО). за 
2019 г. на территории уФо не зарегистрирова-
но больных туляремией (за аналогичный период 
2018 г. – 2).

средняя численность мелких млекопитающих 

на территории округа увеличилась и составила 8,9 % 
попаданий на 100 ловушко/суток (за 2018 г. этот пока-
затель составил 4,1 %). в тюменской области зареги-
стрировано высокое число попадания в ловушки мел-
ких млекопитающих (15 % и более). эпизоотическая 
активность очагов туляремии зарегистрирована 
в 5 субъектах округа: курганской, челябинской и 
тюменской областях, ханты-мансийском (хмао) 
и ямало-ненецком автономных округах (янао) (в 
2018 г. – в двух субъектах). при помощи иммуно-
логических и молекулярно-генетических методов 
среди грызунов и насекомоядных положительные 
результаты исследований на туляремию получены в 
курганской и тюменской областях, хмао и янао. 

в хмао при исследовании смывов из грудной 
полости мелких млекопитающих положительный 
результат получен в 36,82 % от общего количества 
исследованных животных. антиген туляремийного 
микроба обнаружен в 37 % проб от кровососущих 
двукрылых и днк F. tularensis обнаружена в 2,4 % 
проб воды открытых водоемов.

в янао в 23 % проб от мелких млекопитаю-
щих выявлены специфические антитела и в 16,4 % – 
антиген возбудителя, 20 % проб от кровососущих 
двукрылых насекомых также содержали антиген. 
видовой состав инфицированных животных в округе 
был разнообразен. на долю красной полевки прихо-
дилось 52 % от всех инфицированных животных, на 
долю бурозубок – 32 %, полевки миддендорфа – 5 %. 
также единичные положительные находки были за-
регистрированы при исследовании пулов проб орга-
нов домовой мыши, мыши-малютки, красной, тем-
ной, узкочерепной и других серых полевок, полевки-
экономки, лесной мышовки. при исследовании проб 
сена, соломы и погадок положительные результаты 
получены в челябинской области, воды – в хмао. 

выраженная эпизоотическая активность в 
2019 г. проявлялась в хмао и янао. учитывая то, 
что численность населения в янао значительно вы-
росла в последнее время, вакцинация 767 человек, в 
том числе вахтовых рабочих, может оказаться недо-
статочной. наиболее вероятный источник заражения 
в поселках газовых месторождений в зимнее время – 
инфицированные мыши в помещениях и контамина-
ция вещей и продуктов.

Сибирский федеральный округ (СФО). за 2019 г. 
на территории сФо зарегистрировано семь больных 
туляремией (за аналогичный период прошлого года – 
19). один случай отмечен в июне в республике алтай 
и шести случаев в январе, феврале и апреле в омской 
области. изучение карт эпидемиологического рас-
следования показало, что три человека выезжали на 
работу в янао, тюмень и республику казахстан. 
в пределах омска и села ростовка, находящегося в 
окрестностях города, люди заразились гландулярной 
формой туляремии в январе и феврале. два челове-
ка, периодически выезжающие в янао, заболели 
ангинозной и гландулярной формами туляремии в 
феврале. в апреле зарегистрирован больной гланду-
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лярной формой, выезжающий в тюмень и казахстан. 
источник и условия, способствующие заражению, а 
также вероятные факторы передачи инфекции в зим-
нее время на территории округа требуют уточнения 
для всех случаев. 

средняя численность мелких млекопитающих 
на территории округа увеличилась и составила 9,5 % 
попаданий на 100 ловушко/суток (за 2018 г. этот по-
казатель составил 7,2 %). к территориям субъек-
тов округа с высоким числом попадания в ловушки 
мелких млекопитающих (15 % и более) относятся 
алтайский край, новосибирская и кемеровская об-
ласти, республики тыва и алтай. 

при исследовании иммунологическими и 
молекулярно-генетическими методами инфициро-
ванные млекопитающие в анализируемом периоде 
зарегистрированы в 7 субъектах округа: в алтайском 
крае, томской, новосибирской, иркутской, омской 
и кемеровской областях, а также в республике тыва. 
на долю проб от полевых мышей и бурозубок прихо-
дится по 17 % от всех выявленных инфицированных 
животных, рыжих полевок – 13 %, серых полевок – 
11 %, красных полевок – 10 %, малых лесных мышей 
и полевок-экономок – по 6 %, узкочерепных поле-
вок – 5 %, восточноазиатских мышей и красно-серых 
полевок – по 4 %, также единичные положительные 
находки обнаружены при исследовании проб от се-
рой крысы, гобийской скальной, темной и водяной 
полевок, бурундука, ондатры, полуденной песчанки, 
лесной мышовки, домовой мыши, даурского хомяч-
ка, мыши-малютки, тушканчика, белозубок, обыкно-
венной куторы, хомячка роборовского, джунгарского 
хомячка и когтистой песчанки.

самый высокий уровень эпизоотической ак-
тивности отмечен на территории кемеровской об-
ласти. методом рнга получены положительные 
результаты для 74,3 % проб смывов из грудной по-
лости мелких млекопитающих и 26,4 % проб ор-
ганов из ленинск-кузнецкого, промышленного, 
чебуленского, топкинского и яйского районов.

в томской области в материале, полученном 
из зыряновского, верхнекетского, каргасовского, 
кожевниковского и парабельского районов, положи-
тельные результаты рнга при исследовании смывов 
из грудной полости мелких млекопитающих соста-
вили 31,1 %. при исследовании иксодовых клещей 
(Ixodes и Dermacentor) методом пцр положительны-
ми оказались 13 % проб.

в алтайском крае выявлена высокая эпизоо-
тическая активность природных очагов туляре-
мии на территориях крутихинского, залесовского, 
романовского, красногорского, петропавловского 
районов и окрестностей барнаула. при исследовании 
смывов из грудной полости мелких млекопитающих 
положительный результат получен в 31,13 % от об-
щего количества исследованных животных в регио-
не. днк F. tularensis обнаружена в 40 % проб воды 
открытых водоемов крутихинского и романовского 
районов.

в новосибирской области эпизоотологическим 
мониторингом охвачено 11 районов, в семи из которых 
(ордынский, чулымский, доволенский, баганский, 
карасукский, маслянинский, тогучинский) полу-
чено 29,4 % положительных результатов серологи-
ческих исследований смывов из грудной полости 
мелких млекопитающих, а также в пробах комаров, 
погадок хищных птиц и воды открытых водоемов. 
антитела к возбудителю туляремии выявлены у крас-
ной и обыкновенной полевок, полевки-экономки, 
узкочерепной полевки и обыкновенной бурозубки. 

в красноярском крае локальные эпизоотии ту-
ляремии обнаружены в ачинском, большеулийском, 
каратузском, туруханском, Шарыповском, ужурском, 
минусинском, курагинском, канском таймырском 
районах, долгано-ненецком муниципальном районе 
и окрестностях г. лесогорска. в реакции нейтрали-
зации антител (рнат) и пцр положительными были 
14,3 % проб погадок хищных птиц и 28,7 % под-
снежных гнезд грызунов.

в омской области заболеваемость туляремией 
снизилась (6 заболевших) по сравнению с прошлым 
годом (18).

за 2019 г. на территории сФо от иксодовых кле-
щей D. silvarum выделено 5 культур возбудителя ту-
ляремии в чойском районе республики алтай и 2 – в 
алтайском районе алтайского края.

иммунопрофилактика туляремии в сФо прово-
дится в значительном объеме только на территори-
ях новосибирской и омской областей. необходимо 
увеличить вакцинацию населения, проживающего 
на эндемичных территориях региона, особенно в 
алтайском крае, кемеровской и томской областях.

возникновение спорадических случаев туля-
ремии среди населения возможно на территори-
ях алтайского и красноярского краев, а также в 
кемеровской, новосибирской и томской областях.

Дальневосточный федеральный округ (ДФО). 
за 2019 г. на территории округа больных туляре-
мией не зарегистрировано (за аналогичный период 
2018 г. – 1). сведения об изменении численности 
грызунов, насекомоядных и эпизоотологического 
состояния по туляремии за обзорный и аналогичный 
период прошлого года поступили из всех субъектов 
дФо, кроме чукотского автономного округа. в шта-
те центра гигиены и эпидемиологии в чукотском ав-
тономном округе и его филиалов отсутствуют долж-
ности зоологов и энтомологов.

средняя численность мелких млекопитающих 
на территории дФо составила 7,5 % попаданий на 
100 ловушко/суток (за 2018 г. этот показатель со-
ставлял 8,0 %). к территориям субъектов округа с 
высоким числом попадания в ловушки мелких мле-
копитающих (15 % и более) относятся: камчатский 
край, еврейская автономная область, республика 
саха (якутия) и хабаровский край.

активность очагов туляремии отмечена в че-
тырех субъектах округа: в амурской области, в 
забайкальском, приморском и камчатском кра-
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ях (за аналогичный период 2018 г. – в пяти субъ-
ектах). инфицированные животные выявлены в 
амурской области при исследовании проб от поле-
вой и восточноазиатской мышей, мышей-малюток, 
красно-серых полевок и бурозубок; в забайкальском 
крае – от даурского суслика, красно-серой полёвки, 
восточноазиатской мыши, полевки максимовича 
и барабинского хомячка. в приморском крае актив-
ность природных очагов туляремии выявлена в семи 
районах (спасском, уссурийском, октябрьском, 
черниговском, пограничном, партизанском и 
надеждинском) при анализе образцов от полевой 
мыши, большой полевки, красно-серой полевки, 
даурского хомяка, восточноазиатской мыши, серой 
крысы и крысовидного хомяка. антиген возбудителя 
выявлен в камчатском крае при исследовании поме-
та хищных млекопитающих. 

на территории дФо значительная вакцинация 
проводится только в якутии.

в 2019 г. сведения об изменении численности 
грызунов, насекомоядных и эпизоотологического со-
стояния по туляремии за обзорный период поступи-
ли из всех субъектов, кроме карачаево-черкесской 
республики, республики ингушетия и чукотского 
автономного округа, где отсутствуют зоологи и эн-
томологи. эпизоотические проявления туляремии 
различной степени интенсивности выявлены в 51 
субъекте. выделено 17 культур возбудителя ту-
ляремии (1 – в тверской, 2 – в ярославской, 7 – в 
вологодской областях, 5 – в республике алтай и 2 – 

в алтайском крае). за текущий год эпидемические 
проявления инфекции произошли на территории 17 
субъектов, зарегистрировано 42 больных туляреми-
ей. вакцинировано от туляремии 267731 человек, из 
них 139897 детей, ревакцинировано 813054, из них 
105480 детей (таблица). 

на основании анализа представленных дан-
ных, в 2020 г. наиболее вероятны эпидемические 
осложнения в виде спорадических случаев забо-
левания среди невакцинированного населения на 
территориях: цФо – в ярославской, воронежской, 
липецкой, орловской, рязанской областях и москве; 
сзФо – в архангельской области, республике 
карелия и санкт-петербурге; пФо – в татарстане 
и оренбургской области; уФо – в хмао и янао; 
сФо – в новосибирской, томской, кемеровской об-
ластях, в алтайском и красноярском краях. 

в связи с широкой циркуляцией возбудителя ту-
ляремии в 51 субъекте россии и повышением показа-
телей средней численности мелких млекопитающих 
на территориях пяти округов рФ, необходимо прово-
дить в полном объеме дератизационные мероприя-
тия на территориях проживания, деятельности и от-
дыха населения, а также повсеместную ликвидацию 
несанкционированных свалок мусора.

специфическую профилактику туляремии не-
обходимо проводить в полном объеме во всех регио-
нах, особенно в ярославской и томской областях, 
республиках карелия и татарстан, алтайском и 
красноярском краях. 

результаты эпизоотолого-эпидемиологического мониторинга туляремии по округам российской федерации в 2019 г.
Results of epizootiological-epidemiological monitoring over tularemia by the Districts of the Russian Federation in 2019

округ
District

кол-во случаев
Number of cases

кол-во регионов*
Number of  entities

средняя численность мелких 
млекопитающих**, %

Average number of SM**, %

культуры***
Cultures***

кол-во   
вакцинированных в округе

Number of the vaccinated  
in the District

процент  
вакцинированных в округе

Percentage  
of the vaccinated

цФо
CFD 11 13 /18 9,4 / 7,8 3 297280 0,76

сзФо
NWFD 18 8 /11 4,8 / 7,2 7 22470 1,62

ЮФо
SFD - 5 /8 13,1 / 12,0 - 469263 3,35

скФо
NCFD 2 1 /7 9,7 / 9,9 - 27201 0,28

пФо
VFD 4 8 /14 16,8 / 11,0 - 27824 0,09

уФо
UFD - 5 /6 8,9 / 4,1 - 133667 1,09

сФо
SFD 7 8 /10 9,5 / 7,2 7 90007 0,47

дФо
FEFD - 3 /11 7,5 / 8,0 - 13073 0,21

рФ
RF 42 51 /85 - 17 1080785 -

*количество субъектов в округе рФ, в которых выявлены инфицированные возбудителем туляремии мелкие млекопитающие, членистоногие или  
объекты окружающей среды / всего субъектов в округе; 
**средняя численность мелких млекопитающих в округе / средняя численность относительно показателя прошлого года; 
***количество выделенных культур в округе.

*the number of constituent entities in the District of RF in which infected with tularemia agent small mammals, arthropods or environmental objects are found / 
total number of entities in the District
**average number of small mammals (SM) in the District / average number in reference to the values of the previous year;
***the number of isolated cultures in the District.
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необходимо представление подробной инфор-
мации о туляремии населению, особенно городскому, 
планирующему отдых в сельской местности, и лю-
дям, работающим вахтовым методом на территориях 
месторождений тюменской области, XMAO, янао 
и казахстана, об основных симптомах заболевания 
и мерах лечения и профилактики с использованием 
обычной гигиены, средств индивидуальной защиты 
(акарициды, репелленты) и вакцинации. 

реализация эпидемического риска на конкретной 
территории зависит от инвестиций, направляемых ор-
ганами исполнительной власти субъектов российской 
Федерации в инфраструктуру водоснабжения, санита-
рии, гигиены, эпизоотического мониторинга природ-
ных очагов, в организацию подготовки медицинских 
работников по этиологии, клинике и профилактике 
туляремии, а также от выполнения плана вакцинации 
населения против этой инфекции в регионе.

работа выполнена в рамках нир 048 «изучение 
механизмов патогенеза и иммуногенеза туляремий-
ной инфекции и мониторинг за циркуляцией возбуди-
теля в отдельных регионах российской Федерации» 
отраслевой научно-исследовательской программы 
роспотребнадзора на 2016−2020 гг. «проблемно-
ориентированные научные исследования в области 
эпидемиологического надзора за инфекционны-
ми и паразитарными болезнями» и деятельности 
референс-центра Фбун гнц пмб по мониторингу 
за туляремией.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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цель работы – анализ заболеваемости населения клещевым вирусным энцефалитом (квэ) и профилактики 
инфекции в округах и субъектах российской Федерации в 2019 г., прогноз на 2020 г. на основе данных за 2010–
2019 гг. в обзоре показано, что в россии сохранился тренд на снижение заболеваемости квэ, наблюдавшийся в 
последние годы. тем не менее, случаи инфекции, как и ранее, зарегистрированы в 6 федеральных округах и 48 
субъектах страны. число больных составило 1559 человек (в относительных показателях 1,02 на 100 тыс. насе-
ления), 23 из них с летальным исходом. возросла обращаемость в медицинские организации населения, постра-
давшего от присасывания клещей. меры специфической профилактики инфекции существенно не изменились 
по объему и направленности по сравнению с предшествующими годами. вместе с тем площади акарицидных 
работ сократились. в работе приведены данные о вирусофорности переносчика, результатах лабораторного изу-
чения клещей в округах и субъектах страны. признано, что эпидемиологическая ситуация по квэ в российской 
Федерации остается неблагополучной. она требует постоянного внимания со стороны учреждений здравоохране-
ния и роспотребнадзора, а также принятия управленческих решений, направленных на дальнейшее снижение за-
болеваемости путем совершенствования мер профилактики, особенно в субъектах, характеризующихся высокой 
инцидентностью квэ.
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Abstract. Tick-borne encephalitis is a transmissible natural-focal disease which occurs in some countries across 
Europe and Asia. The observation of epidemic process dynamics of TBVE in Russia covers an 80-year long period and 
it’s the world longest. The existence of extensive records, various data from different geographic and administrative areas 
opens the way to interpretation of certain ecological and social factors and their role in the regional epidemiological situ-
ation. The targeted measures against TBVE are feasible only when the role of basic predictors of decreasing incidence 
is defined. Objective: analysis of TBVE incidence among the population and preventive measures in the Districts and 
constituent entities of Russia in 2019, forecast for 2020 based on the data collected in 2010–2019. The article shows 
a continued downward trend in TBVE incidence, noted in recent years. However, cases of infection were registered in 
6 Federal Districts and 46 regions just like in the past. The number of patients amounted to 1559 (the incidence rate is 
1.02 per 100000 people), of whom 23 have died. The rate of seeking medical care among those who were bitten by ticks 
increased. Specific preventive measures against TBVE haven’t significantly changed by volume and focus compared to 
the previous period. The scope of acaricide treatments has declined. The article also presents the data concerning TBVE 
carriers’ infection rate, and the laboratory study results in districts and regions across the country. It is recognized that 
the epidemiological situation on TBVE in Russia is still unfavorable. It requires the constant attention of health facili-
ties and Rospotrebnadzor and management decisions aimed at further decrease in the incidence by improved prevention 
especially in the regions with high TBVE incidence.
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клещевой вирусный энцефалит (квэ) – 
природно-очаговая трансмиссивная инфекция, реги-
стрируемая в ряде стран европы и азии. природные 
очаги квэ широко распространены в лесной и ле-
состепной ландшафтной зоне умеренного климати-
ческого пояса на обширной территории евразии от 
атлантического океана до тихого. в европе энде-
мичными являются 27 стран, в которых ежегодно 
заболевают квэ тысячи людей [1]. в российской 
Федерации (рФ) эндемичными по квэ являются 48 
субъектов, на территории которых проживают около 
66 млн человек [2]. ареал вируса кэ преимуществен-
но совпадает с ареалом основных переносчиков – 
иксодовых клещей (Parasitiformes, Ixodidae) Ixodes 
ricinus (европейская часть) и I. persulcatus (частично 
европейская часть, урал, сибирь, дальний восток) 
[3]. в сибири и на дальнем востоке в передаче ви-
руса могут принимать участие клещи I. pavlovskyi. 
дополнительными переносчиками вируса кэ, игра-
ющими менее выраженную эпидемиологическую 
роль, являются Haemaphysalis concinna, H. japonica, 
Dermacentor silvarum, D. reticulatus и др. [4].

в россии в природных очагах вирус кэ пред-
ставлен тремя известными субтипами: дальнево-
сточным, европейским, сибирским [5–8], а также 
пока официально не зарегистрированным – байкаль-
ским (группа «886-84» подобных вариантов вируса 
кэ) [9–11]. каждый из субтипов вируса кэ облада-
ет собственным ареалом, хотя варианты вируса всех 
трех субтипов встречаются с той или иной частотой 
в разных регионах. по современным представлени-
ям, в сибирском, уральском регионах, на некоторых 
территориях европейской части страны преобла-
дает сибирский субтип вируса кэ [4, 7, 12, 13]. в 
последние годы, по результатам исследований, раз-
ными авторами подтверждается участие вируса кэ 
сибирского субтипа в формировании тяжелых форм 
болезни с летальным исходом в сибири, европей-
ской части страны и на урале, а также показано его 
абсолютное доминирование в патоморфологическом 
материале умерших от квэ [14]. байкальский суб-
тип вируса кэ циркулирует в природных очагах на 
территории россии (иркутская область, республика 
бурятия, забайкальский край) и в трансграничных 
очагах монголии, где с ним связан случай летально-
го исхода [9–11, 15].

восьмидесятилетний период наблюдений за ди-
намикой эпидемического процесса квэ в россии яв-
ляется самым длительными в мире [16–18]. наличие 
длинных временных рядов, а также данных из раз-
личных географических и административных райо-
нов страны позволяет расшифровать роли отдель-
ных экологических и социальных факторов в фор-
мировании эпидемической обстановки ее регионов. 
адресное воздействие на квэ возможно только при 
выявлении роли основных предикторов направленно-
го снижения заболеваемости. несмотря на длитель-
ный период изучения, эпидемиологическая ситуация 
по квэ в россии остается неблагополучной, требует 

постоянного внимания со стороны учреждений здра-
воохранения и роспотребнадзора и принятия управ-
ленческих решений, направленных на дальнейшее 
снижение заболеваемости путем совершенствования 
мер профилактики, особенно в субъектах, характе-
ризующихся высокой инцидентностью квэ. 

цель работы – анализ заболеваемости насе-
ления квэ и профилактики инфекции в округах и 
субъектах российской Федерации в 2019 г., прогноз 
на 2020 г. на основе данных за 2010–2019 гг.

Данные по заболеваемости КВЭ. анализ си-
туации по квэ в 2019 г. проведен на основании 
данных еженедельного эпидемиологического мони-
торинга, представленных в Федеральную службу по 
надзору в сфере защиты прав потребителей и благо-
получия человека территориальными учреждения-
ми роспотребнадзора с территорий субъектов рФ, а 
также данных, представленных в референс-центр по 
мониторингу за квэ. кроме данных за 2019 г. при 
ранжировании субъектов по уровню заболеваемости 
и при построении прогноза на 2020 г. в работу вклю-
чены материалы формы № 2 Федерального статисти-
ческого наблюдения «сведения об инфекционных 
и паразитарных заболеваниях» об инцидентности 
квэ в субъектах страны за 2010–2018 гг. прогноз на 
2020 г., как и ранее [2], проведен методом экстраполя-
ции значений, полученных при решении уравнений, 
описывающих заболеваемость в каждом из субъек-
тов или округов, за предшествующий десятилетний 
временной отрезок. ожидаемое значение показателя 
заболеваемости в 2020 г. для каждого из субъектов 
страны является точечной оценкой этой величины, 
которая может варьировать в пределах рассчитанно-
го 95 % доверительного интервала (ди). причем ди 
оценивали с учетом наличия или отсутствия досто-
верного тренда изменения уровня заболеваемости в 
субъекте.

утратили силу ранее сделанные прогнозы [2] 
инцидентности квэ для республики бурятия и 
забайкальского края, т.к. в 2018 г. они исключены из 
сибирского федерального округа (сФо) и вошли в со-
став дальневосточного федерального округа (дФо). 
чтобы иметь возможность прогнозировать эпидемио-
логическую обстановку для дФо и сФо по выше 
приведенному алгоритму на 2020 г. и последующие 
периоды времени, проведен расчет уровня заболевае-
мости в этих двух федеральных округах (Фо), исходя 
из современной структуры, начиная с 2010 г.

статистическая обработка собранного материа-
ла проведена с применением стандартных методов 
вариационной статистики. 

Эпидемиологическая ситуация по КВЭ в 
2010–2019 гг. как ранее уже отмечалось [2, 13], два 
первых десятилетия ххI в. характеризуются тенден-
цией к снижению заболеваемости квэ (рис. 1). 

за десятилетний период (2010–2019 гг.) в рФ 
зарегистрировано 23116 случаев квэ со средне-
многолетним показателем 1,59 на 100 тыс. населе-
ния (0/0000), (доля детей 0–17 лет составила 13,88 %). 
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максимальное количество случаев заболевания (3533 
за год) отмечено в 2011 г., минимальное (1559) – в 
2019 г.; 95 % всех случаев квэ приходится на четы-
ре Фо: сФо (11390 – 49,3 %), приволжский (пФо) 
(3953 – 17,1 %), уральский (уФо) (3761 – 16,3 %) и 
северо-западный (сзФо) (2899 – 12,5 %).

за 2010–2019 гг. отмечается тенденция к сни-
жению заболеваемости со среднегодовым темпом 
около 8 %. за десятилетний период заболеваемость 
остается практически на одном уровне только в 
центральном (цФо) и дФо. максимальная инци-
дентность квэ характерна для сФо, уФо, сзФо, 

в которых среднемноголетние показатели (смп) за-
болеваемости за 2010–2019 гг. превысили средний 
по рФ в 1,3–4 раза и составили 5,94, 3,06 и 2,11 0/0000 
соответственно. в пФо этот показатель составил 
1,33 0/0000, в дФо – 0,67 0/0000, в цФо – 0,17 0/0000.

для сравнительной оценки степени риска забо-
левания квэ проведено дифференцирование субъек-
тов россии по смп за 2009–2018 гг. выделены зоны 
низкого, среднего, высокого и очень высокого уровня 
заболеваемости квэ (рис. 2). наибольшая средняя 
инцидентность квэ с превышением российского 
уровня (1,76 0/0000) в два и более раза наблюдалась в 

рис. 1. A – изменение заболеваемости квэ в российской Федерации за 2000–2019 гг.; B – динамика числа больных, а также обращае-
мости населения, пострадавшего от присасывания клещей, в медицинские организации за 2010–2019 гг.

Fig. 1. Change of TBVE incidence in the Russian Federation over 2000–2019 (A) and dynamics of the patient numbers and medical aid appeal-
ability of the population who suffered from tick bite in 2010–2019 (B)

рис. 2. дифференциация территорий субъектов российской Федерации по уровню среднемноголетних показателей заболеваемости 
квэ на 100 тыс. населения (2009–2018 гг.)

Fig. 2. Differentiation of the constituent entities of the Russian Federation by the level of long-term annual average indicators of TBVE inci-
dence per 100 thousand of the population (2009–2018)
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красноярском крае (14,58 0/0000), республиках алтай 
(12,81 0/0000), тыва (10,03 0/0000) и хакасия (8,87 0/0000), 
в томской (11,89 0/0000) и кировской областях 
(8,63 0/0000), а также в пермском крае (7,45 0/0000). 

как и общее число заболевших квэ, динамика 
летальных исходов во всех Фо имеет тенденцию к 
снижению. наименее выражен этот процесс в сФо. 
показатель летальности в среднем по россии за пе-
риод 2009–2018 гг. составил 1,5 % (суммарно 382 
летальных исхода), но на отдельных территориях 
этот показатель достигал более высоких значений, 
особенно на дальнем востоке, где он изменялся от 
8 до 21 %. за 2019 г. в 12 субъектах рФ зарегистри-
ровано 23 случая квэ с летальным исходом, причем 
все они – у людей, не прошедших курс вакцинации 
против квэ, или при позднем обращении в меди-
цинскую организацию. наибольшее количество ле-
тальных исходов выявлено в красноярском крае – 4, 
в вологодской, новосибирской, томской областях – 
по 3 случая.

Эпидемиологическая ситуация по КВЭ в 
2019 г. в 2019 г. в россии зарегистрировано 1559 
случаев квэ (1,02 0/0000). основная их доля прихо-
дится на сФо – 43 %, где больные выявлены во всех 
10 субъектах, входящих с 2019 г. в состав этого Фо. 
всего в 2019 г. в сФо зарегистрировано 670 боль-
ных квэ (3,89 0/0000). далее по мере снижения ин-
цидентности следуют: уФо – 1,74 0/0000 (число слу-
чаев 237), сзФо – 1,73 0/0000 (238), дФо – 0,99 0/0000 
(80), пФо – 0,88 0/0000 (257), цФо – 0,18 0/0000 (66). 
три случая квэ зарегистрировано в Южном феде-
ральном округе (ЮФо), причем все в республике 
крым, и восемь – на территориях, подведомствен-
ных управлению роспотребнадзора по железнодо-
рожному транспорту. 

имели место завозные случаи квэ, когда за-
ражение происходило при посещении природных 
очагов в других субъектах рФ или в сопредельных 
странах. такие больные (71 случай) выявлены в 
20 субъектах, больше всего в москве – 12 случаев 
(100 % из зарегистрированных) из них 3 из стран 
балтии (латвия, эстония); новосибирской области – 
9 (7 %), ханты-мансийском автономном округе 
(хмао) – 8 (47 %), кемеровской области – 6 (6,4 %), 
красноярском крае – 5 (1,7 %). в мурманской обла-
сти, как и в москве, все 3 случая квэ завозные.

превышение смп по рФ в два и более раз в 
2019 г. наблюдалось в красноярском крае (8,93 0/0000), 
томской области (4,73 0/0000), республиках алтай 
(5,04 0/0000) и тыва (6,40 0/0000), кировской (8,05 0/0000), 
тюменской (3,54 0/0000), вологодской(6,88 0/0000), 
костромской областях (5,75 0/0000), а также в 
республике карелия (5,14 0/0000). наибольшее ко-
личество случаев квэ (66,1 %) приходится на 11 
субъектов рФ (по мере убывания): красноярский 
край, новосибирская, кировская, кемеровская, 
вологодская, свердловская области, пермский 
край, челябинская, иркутская, тюменская области и 
удмуртская республика. по итогам эпидемического 

сезона 2019 г. первый случай квэ в стране зареги-
стрирован во второй декаде апреля в красноярском 
крае (сФо), а последний – в республике крым в кон-
це июля (ЮФо); 50,0 % случаев приходится на май, 
26,5 % – на июнь.

основным путем заражения населения квэ яв-
ляется трансмиссивный при присасывании инфици-
рованного вирусом кэ клеща. алиментарное зара-
жение через сырое козье молоко выявлено у 32 чело-
век, что составило 2,1 % от всех случаев квэ и на-
ходится на уровне предыдущих двух лет. заражения 
алиментарным путем выявлены в 16 субъектах рФ. 
чаще это происходило в новосибирской (7 случа-
ев) области, республике алтай (4), ивановской (3), 
костромской (2) и кировской (2) областях.

в 2019 г. основное количество больных квэ 
приходилось на группу лиц трудоспособного возрас-
та (18–49 лет) – 44,7 %, а также 50 лет и старше – 
40,8 %; среди заболевших квэ доля детей до 17 лет 
составила 14,5 %. по социальной структуре среди 
населения, заболевшего квэ, 36,5 % приходится 
на работающих, 24,3 % составляют пенсионеры, 
24,1 % – неработающие, 15,1 % – другие группы на-
селения, в том числе дети дошкольного и школьного 
возраста, а также студенты средних специальных и 
высших учебных заведений. 

в структуре клинических проявлений квэ пре-
обладали лихорадочная (59,9 %) и менингеальная 
(25,9 %) формы. далее по мере убывания: менин-
гоэнцефалитическая (9,1 %), полиомиелитическая 
(2,2 %), субклиническая (2,0 %), полирадикуло-
невритическая (0,6 %); хроническое прогредиентное 
течение наблюдали у 0,3 % больных.

Обращаемость населения по поводу приса-
сывания клещей. крайне важным показателем для 
контроля динамики эпидемического процесса и вы-
бора оптимальных мер профилактики инфекции 
является анализ обращаемости в медицинские ор-
ганизации людей, пострадавших от присасывания 
клещей (рис. 1, б). в 2019 г. на территории россии 
пострадало от клещей 561247 человек, что на 11,2 % 
больше, чем в 2018 г. этот показатель незначительно 
уступает значению 2011 г. (562595), когда наблюдал-
ся локальный за последние 10 лет максимум «об-
ращаемости». важно обратить внимание, что рост 
«обращаемости» длится уже четыре года подряд, 
причем число случаев квэ за это время постоянно 
сокращалось (рис. 1, б). 

общее количество пострадавших от укусов кле-
щей в 2019 г. оказалось на 18,5 % выше по сравне-
нию со средними значениями за период 2009–2018 гг. 
особенно заметный прирост «обращаемости» на-
блюдался в европейской части страны: в цФо на 
48,6 %, в сзФо на 10,2 %, в пФо на 19,0 %. вместе 
с тем, в уФо и сФо число пострадавших от при-
сасывания клещей в 2019 г. по отношению к смп 
практически не изменилось, а в дФо – уменьши-
лось на 5,7 %. отметим, что в связи с включением 
республики бурятия и забайкальского края в 2018 г. 
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в состав дФо, соответственно выводом этих субъек-
тов из сФо, сравнение показателя «обращаемость» 
в этих округах непосредственно по данным 2019 г. с 
предшествующими годами, будет неверным. поэтому 
для проведения корректного сравнения все значения 
показателя соответствующим образом пересчитаны. 

анализ обращаемости людей, пострадавших 
от присасывания клещей в 2019 г. по отношению к 
2018 г., в разрезе Фо дает следующую картину: рост 
в цФо на 23,0 % (до 122691 случаев); в сзФо – на 
18,8 % (68258); в пФо – на 15,3 % (112442); в сФо – 
на 11,8 % (127141). в дФо показатель «обращаемо-
сти» уменьшился на 9,9 % (до 24166) и в уФо – на 
1,7 % (73852 человек). 

характер изменения показателя «обращаемость» 
в субъектах среди детей по тенденции полностью со-
ответствовал распределению случаев среди «всего 
населения». в 2019 г. на территории рФ от приса-
сывания клещей пострадало на 49,4 % больше детей 
до 14 лет, чем в 2018 г. по отдельным Фо эти раз-
личия были следующими: в цФо больше на 17,9 %, 
сзФо – на 15,8 %, в пФо – на 11,9 %, в сФо – на 
14,8 %. и только в уФо и дФо произошло снижение 
показателя на 5,6 и 12,2 % соответственно. 

необходимо отметить, что для дифференциации 
территорий по степени риска присасывания клещей 
(что важно знать для планирования тактики и объ-
емов мер профилактики инфекций) недостаточно 
оперировать абсолютными значениями показателя 
«обращаемость». в этом случае, как и в случае с за-
болеваемостью, необходимо перейти к расчету отно-
сительных величин для отдельных территорий и/или 
административных районов. 

инцидентность «обращаемости» для стра-
ны в целом в 2019 г. составила 366,3 0/0000. только в 
цФо (334,0 0/0000) и дФо (298,6 0/0000) это значение 
ниже наблюдавшегося в россии, а в остальных фе-
деральных округах – выше: в сзФо – 495,3 0/0000, 
пФо – 384,2 0/0000, уФо – 540,8 0/0000, сФо – 
737,7 0/0000. особенно напряженная ситуация на-
блюдалась в удмуртской республике – 1096,8 0/0000 
(пФо), республике алтай – 1766,0 0/0000 (сФо), 
костромской – 1602,9 0/0000 (цФо), вологодской – 
1349,7 0/0000 (сзФо), кировской – 1258,1 0/0000 (пФо), 
тюменской – 1078,7 0/0000 (уФо), кемеровской – 
1120,0 0/0000 (сФо) и томской – 2085,5 0/0000 (сФо) 
областях.

из 25 субъектов, в которых показатель «обраща-
емости» в 2019 г. снизился по отношению к 2018 г., 
только в четырех (республика бурятия, ярославская, 
челябинская и иркутская области) инцидентность 
присасываемости клещей к людям была выше, чем 
в стране. 

рост числа лиц, пострадавших от присасывания 
клещей в 2019 г., может быть связан как с ростом 
численности переносчика в природных стациях, так 
и с большей настороженностью людей, обративших-
ся за помощью в медицинские организации. 

если верно первое допущение, то даже при от-

сутствии изменения зараженности клещей патоген-
ными возбудителями и сложившегося в стране уров-
ня профилактики болезней, передающихся ими, мо-
жет начаться новый подъем заболеваемости. если же 
рост показателя «обращаемости» обусловлен повы-
шением уровня настороженности людей при контак-
те с клещами, то вполне вероятно, что тренд к сни-
жению числа случаев квэ продолжится (рис. 1, б), 
кроме того, он проявится и в отношении других но-
зоформ, ассоциированным с иксодовыми клещами. 

Лабораторная экспресс-диагностика КВЭ. в 
связи с наблюдаемым ростом числа обращений по 
поводу присасывания клещей актуальным являет-
ся расширение лабораторной сети для организации 
экспресс-диагностики переносчиков на их инфи-
цированность, а также доступности лабораторных 
исследований для населения. в 2019 г. экспресс-
диагностика клещей на наличие маркеров вируса кэ 
проводилась в 304 лабораториях 58 субъектов рФ, 
в течение года открыто 20 лабораторий при учреж-
дениях роспотребнадзора и 42 лаборатории при 
учреждениях здравоохранения. в эпидемический се-
зон 2019 г. исследовано на инфицированность возбу-
дителями инфекций, передаваемых клещами, более 
450 тыс. особей переносчика: 83 % – снятых с людей, 
17 % – из объектов окружающей среды. значительная 
часть этих исследований (73 %) проведена в лабора-
ториях центров гигиены и эпидемиологии субъек-
тов российской Федерации. и только 27 % – в ла-
бораториях других учреждений. в 2019 г. наиболее 
распространенным методом исследования клещей 
стал метод обратной транскрипции-полимеразной 
цепной реакции (от-пцр) – 66 %. доля исследова-
ний методом иммуноферментного анализа (иФа) за 
последние три года составила 36–47 %.

инфицированность вирусом кэ клещей не 
превышала среднемноголетние значения. для кле-
щей, снятых с людей, вирусофорность составила в 
среднем 1,2 %, в том числе с применением метода 
от-пцр – 0,69 % (смп за 2015–2019 гг. – 0,75 %), 
иФа – 1,72 % (смп – 4,01 %); из объектов окру-
жающей среды – 0,73 %, в том числе по результатам 
от-пцр – 0,82 % (смп – 0,76 %), иФа – 0,64 % 
(смп – 2,49 %). сопоставимые результаты получе-
ны и в лабораториях других учреждений.

частота выявления рнк вируса кэ методом 
от-пцр в клещах, снятых с людей, варьирова-
ла от 0,01 до 3,7 %. высокий уровень характерен 
для кемеровской области (3,7 %), республик коми 
(3,6 %) и мордовия (3,0 %), а также сахалинской 
области (2,7 %). очень высокий уровень отмечен в 
удмуртской республике (11,2 %). методом иФа наи-
более высокие показатели вирусофорности зареги-
стрированы в республиках бурятия (10,9 %) и тыва 
(9,6 %), в амурской области (6,6 %), удмуртской 
республике (4,4 %), свердловской (4,1 %), самарской 
(3,8 %), томской (3,4 %) областях.

в клещах, собранных с объектов окружаю-
щей среды, высокая вирусофорность по результа-
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там иФа установлена во владимирской (9,6 %), 
кировской (3,1 %), свердловской (2,0 %) областях; 
по результатам от-пцр – в республике бурятия 
(16,2 %), чувашской (12,0 %) и удмуртской (6,0 %) 
республиках.

анализ материалов экспресс-диагностики на 
возбудитель кэ в лабораториях учреждений рос-
потребнадзора за 2015–2019 гг. выявил тенденцию 
к снижению вирусофорности клещей по данным 
иФа, как снятых с людей (P<0,05), так и собран-
ных на объектах окружающей среды (P>0,05), что 
может быть одним из факторов снижения заболе-
ваемости квэ (рис. 3). по данным от-пцр наблю-
дается стабилизация показателя частоты выявления 
рнк вируса кэ. 

Профилактика КВЭ. комплекс профилактиче-
ских мероприятий включает специфическую вакци-
нопрофилактику (использование инактивированной 
вакцины), экстренную серопрофилактику (введение 
в случае присасывания клещей в очагах иммуногло-
булина человека против квэ) и неспецифическую 
профилактику (борьба с переносчиками, использо-
вание средств индивидуальной защиты). ни один из 
этих методов не может полностью обезопасить на-
селение на эндемичной территории от заболевания 
квэ, однако применение вакцины и иммуноглобу-
лина в ранние сроки (первые трое суток с момента 
присасывания клеща) существенно улучшают кли-
нический прогноз. анализ мер специфической про-
филактики свидетельствует о том, что благодаря уве-
личению объемов вакцинации против квэ иммунная 
прослойка населения страны постепенно увеличива-
ется. по данным оперативного мониторинга в 2019 г. 
привито против квэ 2,9 млн человек, что состави-
ло 89,1 % от плана подлежащих вакцинации лиц, из 
них 84,2 % – дети. количество привитых осталось на 
уровне 2018 г. по сравнению с предыдущими года-
ми отмечается рост выполнения планов по иммуни-
зации. между тем, в 2019 г. менее 80 % от планов 
по вакцинации выполнено в хмао, костромской, 
пензенской, иркутской, курганской областях, ре-
спубликах карелия и коми, удмуртской республике, 
приморском, забайкальском и алтайском краях. для 

иммунизации применяли пять вакцин отечествен-
ных и зарубежных производителей. в структуре вак-
цин преобладали вакцины производства Фнцирип 
им. м.п. чумакова ран «вакцина культуральная 
очищенная инактивированная сухая» (44,3 %) и 
«клещ-э-вак» (23 %), а также «энцевир» производ-
ства нпо микроген г. томск (31,4 %), изготовлен-
ные на основе дальневосточных штаммов вируса кэ 
«софьин» и «205». вакцины энцепур (германия) и 
Фсме-иммун инжект бакстер (австрия) на осно-
ве европейских штаммов к-32 и Neudoerfl применя-
лись очень ограниченно и их доли составили 0,006 
и 0,0006 % соответственно. доля лиц, в курсе вак-
цинации которых применялись разные вакцины, не-
значительна – 1,13 %.

как и в прошлые годы, вакцинация не всегда 
защищала от заболевания. в 2019 г. зарегистриро-
вано 32 случая квэ у привитых лиц. их доля со-
ставила 2,1 % (в 2015–2017 гг. – 1,7–2,4 %). такие 
случаи отмечены в основном в сФо (22) и дФо (7): 
в красноярском крае (15), новосибирской области 
(4), забайкальском крае (3), томской области (2) и 
хабаровском крае (2). в редких случаях у много-
кратно вакцинированных лиц заболевание квэ при-
водит к летальному исходу [19].

доля привитых среди пострадавших от приса-
сывания клещей в 2019 г. составила 8,0 % и соответ-
ствует смп – 7,6 % за 2015–2018 гг. 

за текущий эпидемический сезон проведена экс-
тренная профилактика иммуноглобулином 136473 
пострадавших от присасывания клещей, в том числе 
45292 детей. в разрезе Фо наибольший охват экс-
тренной серопрофилактикой против квэ отмечен в 
уФо (56 % пострадавших), сФо (44,7 %) и двФо 
(28 %). на некоторых территориях при назначении 
иммуноглобулина не всегда учитываются результаты 
лабораторного исследования присосавшихся клещей, 
о чем свидетельствует высокий охват серопрофилак-
тикой в тюменской области (90,3 %), алтайском крае 
(74,5 %), и хмао (64,2 %). в то же время, из числа 
зарегистрированных 1559 случаев квэ, иммуногло-
булин человека против квэ получили 209 (13,4 %) 
человек (в 2018 г. – 13,7 %). это низкий показатель, 

рис. 3. динамика вирусофорности иксодовых клещей (%), снятых с людей (A), и объектов окружающей среды (B) по результатам ис-
следований методами иФа и от-пцр, проведенных в учреждениях роспотребнадзора в 2015–2019 гг.

Fig. 3. Dynamics of the virus carriage in Ixodes ticks (%) removed from humans (A) and environmental objects (B) by the results of EIA and 
RT-PCR obtained in Rospotrebnadzor Institutions in 2015–2019



Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2020; 1       Reviews 

39

характеризующий, во-первых, недостаточную ин-
формированность людей, во-вторых – возможно, 
низкую доступность проведения лабораторной диа-
гностики возбудителей инфекций в клеще. в 2019 г. 
в россии из выделенных средств на закупку противо-
клещевого иммуноглобулина освоено 93,3 %. в не-
которых субъектах эти средства освоены еще в более 
низком объеме, например, в самарской области – на 
34 %, кировской и нижегородской областях – 50 %.

мероприятия неспецифической профилактики 
входят в комплекс мер по направленному снижению 
заболеваемости населения квэ. одним из основ-
ных компонентов мероприятий неспецифической 
профилактики являются акарицидные обработки. в 
2019 г. на территории рФ противоклещевые работы 
проведены на физической площади 148840,5 га (из 
них 119104,1 га обработаны в эндемичных по квэ 
Фо). с учетом средней кратности обработок 1,23 
оперативная площадь акарицидных работ составила 
182364,2 га (147874,1 га в эндемичных Фо). в 2019 г. 
в стране планировалось провести акарицидные обра-
ботки на площади 145657 га. Фактически физичес кая 
площадь проведенных работ (148840,5 га) несколько 
превысила (2,2 %) плановый показатель. 

вместе с тем по отношению к 2018 г. площа-
ди акарицидных обработок сократились на 6,1 % (в 
2018 г. физическая площадь обработок составляла 
158568,5 га). одной из причин сокращения объемов 
противоклещевых работ может являться уменьше-
ние их финансирования: в 2018 г. выделено 643,6 
млн руб., а в 2019 г. – 623,0 млн руб., то есть на 3 % 
меньше. в наибольшей степени сокращение объе-
мов акарицидных работ произошло в пФо, а также 
на участках территорий из зоны ответственности 
управления роспотребнадзора по железнодорожно-
му транспорту (на 11 % в обоих случаях). 

на территориях летних оздоровительных учреж-
дений (лоу) оперативная площадь акарицидных об-
работок составила 50428,4 га, что выше плановых 
показателей на этот год (39223,9 га) и объемов работ 
в 2018 г. (48640,0 га). кратность обработок на тер-
ритории лоу составила 1,35, что также выше, чем 
по всем остальным объектам. таким образом, ака-
рицидным обработкам на территориях особого кон-
троля уделялось достаточно много внимания и повы-
шения числа детей, пострадавших от присасывания 
клещей в лоу, не наблюдалось: в 2018 г. – 5 случаев, 
в 2019 г. – 4 случая. 

снижение площадей акарицидных обработок в 
2019 г. может являться одной из причин увеличения 
числа пострадавших от присасывания клещей в этот 
сезон. контроль качества этих работ проведен на 
77,9 % оперативных площадей, эндемичных по квэ 
и обработанных в 2019 г. по отдельным округам 
этот показатель варьирует от 64,2 (уФо) до 90,7 % 
(пФо). значительно лучше контролируются резуль-
таты акарицидных обработок на территориях лоу. 
так, в целом по россии этот показатель составил 
116,1 % (с учетом повторных обследований одних 

и тех же участков при повторных обработках). по 
федеральным округам контролем качества противо-
клещевых обработок на территориях лоу охваче-
но от 135,8 (уФо) до 95 % (сзФо) от оперативных 
площадей проделанных работ. именно внимание, 
уделяемое акарицидным обработкам на территори-
ях лоу (включая объемы их проведения и контроля 
качества), может являться одной из важнейших при-
чин отсутствия роста в них числа пострадавших от 
присасывания клещей, при общем увеличении этого 
показателя в 2019 г.

санитарно-гигиеническое воспитание населе-
ния, надзорные мероприятия, проводимые в рамках 
реализации мер неспецифической профилактики 
квэ и других инфекций, передаваемых иксодовы-
ми клещами, осуществлялись на территории рФ в 
2019 г. в полном объеме в соответствии с требова-
ниями санитарных правил. так, в 2019 г. за нару-
шения, связанные с неполным или несвоевремен-
ным проведением мер профилактики, привлечены 
к административной ответственности руководители 
1844 учреждений и организаций, на 1721 из которых 
наложены штрафы. заслуживает внимания анализ 
соотношения фактических и плановых показателей 
по отдельным позициям гигиенического воспитания 
и надзора квэ: суммарно по субъектам страны про-
ведено 1420 заседаний спэк при 857 плановых (вы-
полнение 165,7 %); 2767 выступлений по телевиде-
нию (вместо 1644 – 168,3 %); 3336 выступлений по 
радио (2061 – 161,9 %); опубликовано 6695 статей в 
журналах (3460 – 193,5 %); издано 589365 памяток 
для населения (386811 – 152,4 %). такие цифры сви-
детельствуют о занижении в субъектах рФ плановых 
показателей, их значения практически (или полно-
стью) не изменились в сравнении с этими показате-
лями 2018 г. то есть значимость подобных меропри-
ятий для профилактики квэ не должна оцениваться 
по проценту выполнения плановых показателей, а 
последние требуют пересмотра их формирования на 
уровне субъектов. 

вместе с тем необходимость надзора за инфек-
циями, передаваемыми клещами, а также активной 
работы с населением по разъяснению рисков, свя-
занных с их присасыванием, правил поведения лю-
дей на эндемичных территориях, мер, необходимых 
для защиты от переносчиков, и порядок действий в 
случае обнаружения их на себе не вызывает сомне-
ний. внимание, уделяемое надзору и санитарно-
гигиеническому воспитанию на местах, является 
необходимым, а объемы их реализации в субъектах 
рФ – оправданными.

Прогноз заболеваемости. проведенные расче-
ты ожидаемой заболеваемости квэ в 2020 г. на осно-
ве материалов 2010–2019 гг. показывают, что инци-
дентность квэ в россии составит (0,83±0,243) 0/0000 
с 95 % ди от 0,27 до 1,39 0/0000. изменения заболе-
ваемости в этом диапазоне следует рассматривать 
как случайную вариацию, соответствующую со-
временной эпидемической обстановке и мерам про-
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филактики болезни. превышение верхней границы 
ди будет указывать на возникновение непредвиден-
ных обстоятельств (факторов), выведших систему 
из многолетнего сложившегося состояния, которые 
необходимо срочно выявить. соответственно, сни-
жение заболеваемости квэ ниже 0,27 0/0000 будет 
свидетельствовать об улучшении эпидемической си-
туации, понимание причин чего не менее важно, чем 
анализ случаев превышения верхней границы ди. 

в разрезе Фо страны, эндемичных по квэ, 
получены данные, приведенные в таблице. во всех 
Фо, кроме цФо, наблюдается достоверное сниже-
ние заболеваемости населения. в цФо тренд к сни-
жению инцидентности квэ отсутствует уже второй 
год подряд. ивановская область в цФо – единствен-
ный субъект в рФ, где в настоящее время наблюда-
ется достоверный рост числа случаев квэ. однако 
он крайне незначителен: в начале десятилетия реги-
стрировалось от 0 до 1–2 случаев квэ, к концу – 2–5 
заболевших за сезон. 

в сзФо наблюдается тренд к улучшению эпи-
демиологической обстановки. случаи квэ реги-
стрируются постоянно во всех субъектах, кроме 
ненецкого автономного округа (ао) и мурманской 
области, где случаи болезни носят завозной харак-
тер. наибольшая инцидентность квэ характерна 
для архангельской и вологодской областей.

в пФо выявлен тренд к снижению заболевае-
мости. из 14 субъектов в четырех заболеваемость 
квэ отсутствует или наблюдаются единичные, ве-
роятно, завозные случаи: республика мордовия, 
чувашская республика, пензенская и саратовская 
области. как и в прежние годы, наибольшая инци-
дентность квэ характерна для пермского края и 

кировской области.
в уФо наблюдается тренд к улучшению эпиде-

миологической обстановки с квэ. не эндемичным 
является только ямало-ненецкий ао. наименьший 
уровень квэ характерен для хмао, а наибольший – 
для тюменской и курганской областей. детальное 
рассмотрение динамики заболеваемости квэ в уФо 
за 2010–2019 гг. указывает на прекращение ее факти-
ческого снижения с 2013 г. достоверность наклона 
линии регрессии в настоящее время связана лишь 
с высокой инцидентностью квэ в 2010–2011 гг. 
в связи с этим в 2020 г. более вероятна заболевае-
мость квэ в уФо, равная (2,34±0,148) 0/0000 при ди 
1,97↔2,70 0/0000, то есть повышение ее уровня по от-
ношению к 2019 г.

на протяжении многих лет наибольший вклад 
в заболеваемость квэ по стране вносит сФо. в на-
стоящее время на территории этого Фо наблюдается 
устойчивый тренд к улучшению эпидемиологической 
обстановки. с учетом изменений границ сФо (вы-
вод из состава республики бурятии и забайкальского 
края) в 2020 г. ожидается заболеваемость квэ на 
уровне (3,06±0,889) 0/0000 с ди от 1,13↔5,23 0/0000. 
высокая заболеваемость квэ характерна для всех 
10 субъектов сФо. особенно высокие показатели за 
десятилетний период наблюдаются в красноярском 
крае и республике алтай. 

для дФо характерно достоверное снижение 
заболеваемости квэ. появление этого тренда обу-
словлено включением в состав Фо республики 
бурятия и забайкальского края, исторически име-
ющих относительно высокий уровень заболевае-
мости квэ с тенденцией в последние годы к за-
туханию эпидемического процесса. ожидаемый 

Прогноз заболеваемости клещевым вирусным энцефалитом в федеральных округах страны в 2020 г.  
с учетом 95 % доверительного интервала вариации ожидаемых значений

Forecast of tick-borne viral encephalitis incidence in the Russian Federation  by constituent entities for 2020,  
taking into account the 95 % confidence interval of variation in expected values

Федеральный округ
Federal District (FD)

прогноз на 2020 г. ± ошибка  
среднего значения (0/0000)

Forecast for 2020 ± standard error 
mean value

95 % ди вариации ожидаемого 
значения: нижняя ↔ верхняя  

границы (0/0000)
95 % CI variations of expected 

value: lower↔ upper limits

наличие тренда  
на снижение  

заболеваемости квэ
Decreasing trend  

in TBVE incidence

число субъектов: с трендом / без 
тренда (всего в Фо, включая  

не эндемичные)
The number of constituent entities: 
with / without trend (total in FD, 

including non-endemic ones)
цФо
Central FD 0,17±0,013 0,14 ↔ 0,20 нет

No
*1 / 5 (18)

сзФо
North-Western FD 1,41±0,245 0,85 ↔ 1,98 есть

Yes 2 / 7 (11)

пФо
Volga FD 0,85±0,348 0,04 ↔ 1,65 есть

Yes 5 / 5 (14)

**уФо
**Ural FD 1,16±1,427 0,0 ↔ 4,45 есть

Yes 1 / 4 (6)

сФо
South FD 3,06±0,889 1,13 ↔ 5,23 есть

Yes 7 / 3 (10)

дФо
Far East FD 0,94±0,276 0,31 ↔ 1,58 есть

Yes 3 / 4 (11)

*единственный Фо, где выявлен субъект (ивановская область) с увеличением заболеваемости квэ;
**несмотря на статистически подтвержденный тренд, фактически с 2013 г. заболеваемость в уФо находится на стационарном уровне, поэтому 

правильнее ожидать в 2020 г. более высокую инцидентность квэ: (2,34±0,148) 0/0000 с ди 1,97 ↔ 2,70 0/0000.

*the only FD where a constituent entity (Ivanovo Region) with increasing TBVE incidence was identified;
**despite the statistically confirmed trend, in fact, since 2013 the incidence in the Ural Federal District has been at a steady-state level, therefore it is more 

accurate to expect a higher TBVE incidence in 2020: (2,34±0,148) 0/0000, confidence interval 1,97 ↔ 2,70 0/0000.
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уровень квэ в 2020 г. составит (0,94±0,276) 0/0000 
с ди 0,31↔1,58 0/0000. наибольший вклад в заболе-
ваемость населения квэ в этом Фо в настоящее 
время вносят республика бурятия, забайкальский и 
приморский края. отсутствует заболеваемость или 
наблюдаются редкие, вероятно завозные, случаи 
квэ в республике саха (якутия), камчатском крае, 
магаданской области и чукотском ао. нужно от-
метить, что в еврейской ао, ранее вносившей зна-
чительный вклад в инцидентность квэ в дФо, уже 
два года случаи болезни не регистрируются. 

в заключение подчеркнем, что все прогнози-
руемые значения квэ реализуются при отсутствии 
воздействия на эпидемический процесс резко отли-
чающихся от многолетних норм абиотических (пре-
жде всего температуры, высоты снежного покрова, 
количества осадков), биотических (обилия прокор-
мителей клещей – переносчиков вируса), социально-
экономических и антропогенных факторов, а также 
при проведении профилактических мероприятий на 
уровне, сложившемся в субъектах страны в совре-
менный период. вместе с тем желательное усиление 
действия факторов направленного снижения заболе-
ваемости квэ может предотвратить новый ее подъ-
ем и обеспечить дальнейшее улучшение эпидемиче-
ской обстановки.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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целью исследований являлась оценка эпидемиологической и эпизоотологической ситуации в природных оча-
гах чумы российской Федерации, стран ближнего и дальнего зарубежья в 2019 г. отмечено негативное влияние 
современного потепления климата на состояние паразитарных систем природных очагов с циркуляцией чумного 
микроба основного подвида средневекового биовара филогенетической ветви 2.MED1. в 2019 г. локальные эпи-
зоотии чумы зарегистрированы на территории двух (горно-алтайского высокогорного и тувинского горного) из 
11 природных очагов чумы российской Федерации. общая площадь эпизоотии составила 2248,5 км2. всего изо-
лирована 31 культура Yersinia pestis основного подвида античного биовара филогенетической ветви 4.ANT и 5 
культур алтайского биовара центрально-азиатского подвида филогенетической ветви 0.PE4а. обоснован прогноз 
на сохранение в 2020 г., равно как и в последующие 2021–2025 гг., напряженной эпидемиологической обстановки 
в природных очагах с циркуляцией основного подвида античного биовара филогенетической ветви 4.ANT: горно-
алтайском высокогорном и тувинском горном. в остальных девяти природных очагах на территории российской 
Федерации эпизоотические проявления в 2020 г. маловероятны. настоящий прогноз свидетельствует о возможно-
сти оптимизации использования кадровых и материальных ресурсов противочумных учреждений путем макси-
мальной концентрации профилактических мероприятий на территориях эпизоотически активных природных оча-
гов чумы. отмечена необходимость внедрения в практику новой усовершенствованной классификации Y. pestis.
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Abstract. Objective of the investigation was to assess epidemiological and epizootiological conditions in natural 
plague foci of the Russian Federation, neighboring states and foreign countries in 2019. Negative effect of the current 
climate warming on the state of parasitic systems of natural foci with circulation of plague microbe of the main subspe-
cies, medieval biovar, phylogenetic branch 2.MED1 is emphasized. In 2019, local plague epizooties were registered 
in the territory of two (Gorno-Altai high-mountain and Tuva mountain) out of 11 natural plague foci of the Russian 
Federation. The total area of epizooty covered 2248.5 km2. All in all, 31 cultures of Y. pestis of the main subspecies, 
antique biovar, phylogenetic branch 4.ANT and 5 cultures of Altai biovar, central-asian subspecies, phylogenetic branch 
0.PE4a were isolated. The forecast for continuing tense epidemiological situation, both for 2020 and for 2021–2025, 
has been substantiated for natural foci with circulation of the main subspecies of antique biovar, phyologenetic branch 
4.ANT: Gorno-Altai high-mountain and Tuva mountain ones. In the remaining nine natural foci in the territory of the 
Russian Federation epizootic manifestations of plague in 2020 are highly improbable. This prognosis is an indication to 
optimize the deployment of human and logistical resources of plague control institutions through concentrated preven-
tive activities in the territories of epizootically active natural plague foci. Otlined is the necessity to put a new enhanced 
classification of Y. pestis into practice. 

Key words: natural plague foci, epizootic activity, incidence, epizootic forecast, classification of plague microbe, car-
riers and vectors of plague, preventive measures.
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современное потепление климата негативно 
отразилось на состоянии паразитарных систем при-
родных очагов чумы многих стран мира и обусло-
вило снижение их активности [1, 2]. эпидемические 
проявления чумы в 2010–2019 гг. зарегистрированы 
на территории 11 государств; общее число случаев 
заболеваний составило 6367, из них летальных – 
871 (13,7 %). высокая заболеваемость населения 
отмечалась в африке – в республике мадагаскар 
(5451), демократической республике конго (636), 
республике уганда (74) и объединенной республике 
танзания (61). в Южной и северной америке слу-
чаи заражения зарегистрированы в республике перу 
(67), боливии (4) и сШа (48). на территории азии 
регистрировали спорадическую заболеваемость в 
китайской народной республике (15), монголии 
(12), российской Федерации (3) и кыргызской 
республике (1). наиболее сложная эпидемиоло-
гическая ситуация складывалась на территории 
республики мадагаскар, где циркулирует основной 
подвид Y. pestis восточного биовара, вызвавший в 
2017 г. вспышку легочной чумы [3]. 

в 2019 г. в шести странах мира зарегистриро-
вано 148 случаев заболевания. эпидемиологическое 
неблагополучие отмечалось на территориях респуб-
лики мадагаскар (88), республики уганда (2), демо-
кратической республики конго (50), китайской 
народной республики (5), монголии (2) и сШа (1). 

в 2019 г. в странах снг, энзоотичных по чуме, 
эпидемических осложнений не регистрировали. в 
республике казахстан выделено восемь штаммов 
чумного микроба на территории мойынкумского пу-
стынного (1) и илийского межгорного (7) природных 
очагов. циркуляция чумного микроба подтверждена 
иммунологическими методами в предустюртском, 
устюртском, арыскумско-дарьялыктакырском, при-
аральско-каракумском, кызылкумском, таукумском, 
бетпакдалинском пустынных, таласском вы со ко-
горном и илийском межгорном природных оча-
гах. общая площадь эпизоотий на территории 
республики казахстан в 2019 г. составила 6500 км2. 
наибо лее сложная эпидемиологическая обстановка 
отмечена в южной части пустынной зоны в границах 
алматинской и туркестанской областей казахстана. 

в других странах, граничащих с российской 
Федерацией, в 2019 г. эпидемические осложнения 
отмечались на территории монголии (2) и китая 
(5). развитие эпизоотий чумы продолжалось в 
трансграничном сайлюгемском природном очаге 
(баян-улгийский аймак монголии) – выделено 35 
штаммов основного подвида чумного микроба на 
площади 866 км2. на территории трансграничного 

хархиро-тургенского природного очага чумы (увс 
аймак монголии) зарегистрированы локальные эпи-
зоотии чумы – выделен один штамм основного под-
вида чумного микроба.

риски заражения в природных очагах чумы мира 
определяются свойствами штаммов чумного микро-
ба и, в первую очередь, их вирулентностью [4, 5]. с 
момента открытия а. иерсином в 1894 г. возбудите-
ля чумы неоднократно предпринимались попытки 
провести классификацию штаммов Y. pestis, а также 
определить их эпидемическую значимость с исполь-
зованием различных критериев [6–8]. на современ-
ном этапе по данным молекулярно-генетического 
анализа и секвенирования разработана генетиче-
ская номенклатура вида Y. pestis [9–11]. дальнейшие 
отечественные исследования в области филогеогра-
фии позволили установить, что в природных очагах 
чумы россии и сопредельных государств распро-
странены штаммы Y. pestis основного подвида раз-
личных филогенетических ветвей (0.ANT3, 0.ANT5, 
2.ANT3, 4.ANT античного биовара и 2.MED0, 
2.MED1 средневекового биовара), а также ветвей 
0.PE2, 0.PE4a. 0.PE4h, 0.PE4t неосновных подвидов. 
определено также распространение штаммов основ-
ного и неосновных подвидов чумного микроба в 
очагах восточной европы и центральной азии [12]. 
полученные данные позволили уточнить современ-
ную популяционную структуру вида Y. pestis с уче-
том эпидемиологической значимости его подвидов. 
установлено, что современная структура Y. pestis 
включает основной подвид (античный, средневеко-
вый, восточный биовары и биовар intermedium) и 
шесть неосновных подвидов – ssp. tibetica, тибет-
ский (0.PE7); ssp. caucasica, кавказский (0.PE2); ssp. 
angolica, ангольский (0.PE3); ssp. central asiatica, 
центрально-азиатский (0.PE4) – биовары алтайский 
(0.PE4a), гиссарский (0.PE4h), таласский (0.PE4t), 
microtus (0.PE4m); ssp. ulegeica, улегейский (0.PE5); 
ssp. qinghaica, цинхайский (0.PE10) [13]. 

Штаммы основного подвида Y. pestis широко 
распространены в природных очагах на террито-
рии африки, Южной и северной америки, европы, 
центральной и восточной азии и обладают высокой 
вирулентностью и эпидемической значимостью. в 
то же время распространение штаммов неосновных 
подвидов носит региональный характер. Штаммы 
большинства неосновных подвидов (кавказского, 
тибетского, цинхайского, ангольского) характери-
зуются избирательной вирулентностью и низкой 
эпидемической значимостью. Штаммы центрально-
азиатского подвида не имеют эпидемической значи-
мости и не вызывают чуму у людей.
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новая усовершенствованная классификация 
Y. pestis рассмотрена и одобрена на меж ве дом-
ственном совещании по санитарной охране тер-
ритории российской Федерации, проходившем в 
сара тове 12–13 декабря 2019 г. поставлена задача по 
внесению новой усовершенствованной классифика-
ции Y. pestis в нормативно-методическую докумен-
тацию по эпидемиологическому надзору, а также по 
включению методов определения подвидовой при-
надлежности штаммов Y. pestis в схему лаборатор-
ной диагностики возбудителя чумы.

в XX–XXI столетиях в российской Федерации 
в природных очагах прикаспия, предкавказья и 
кавказа (7 очагов: терско-сунженский низкогор-
ный, дагестанский равнинно-предгорный, при кас-
пийский северо-западный степной, волго-ураль-
ский степной, прикаспийский песчаный, волго-
уральский песчаный и центрально-кавказский 
высокогорный) подтверждена циркуляция только 
основного подвида Y. pestis pestis средневекового 
биовара преимущественно филогенетической вет-
ви 2.MED1 [14]. на территории природных очагов 
чумы сибири (3 очага) выявлены штаммы основ-
ного подвида Y. pestis pestis античного биовара 
филогенетических ветвей 2.ANT3 (забайкальский 
степной) и 4.ANT (горно-алтайский высокогорный 
и тувинский горный природные очаги). в горно-
алтайском высокогорном очаге, наряду со штамма-
ми основного подвида Y. pestis pestis античного био-
вара 4.ANT, циркулируют штаммы неосновного – 
центрально-азиатского подвида Y. pestis ssp. central 
asiatica алтайского биовара филогенетической вет-
ви 0.PE4а. в восточно-кавказском высокогорном 
природном очаге распространены штаммы неоснов-
ного – кавказского подвида Y. pestis ssp. caucasica 
филогенетической ветви 0.PE2. в целом, следует 
заключить, что в последние десятилетия эпизоо-
тическая активность природных очагов чумы, обу-
словленная циркуляцией основного подвида Y. pes-
tis pestis средневекового биовара филогенетической 
ветви 2.MED1, значительно снизилась.

в 2010–2019 гг. на территории российской 
Федерации штаммы возбудителя чумы основного 
подвида филогенетической ветви 4.ANT античного 
биовара выделены на территории горно-алтайского 
высокогорного (2012–2019 гг.) и тувинского горного 
(2012–2016 и 2018–2019 гг.) природных очагов, а фи-
логенетической ветви 2.MED1 средневекового био-
вара – в прикаспийском песчаном (2013–2015 гг.) 
природном очаге. Штаммы кавказского подвида 
0.PE2 выделены в восточно-кавказском высокогор-
ном (2010–2013 гг.); алтайского биовара центрально-
азиатского подвида 0PE4a – в горно-алтайском вы-
сокогорном природных очагах. всего выделено 656 
штаммов Y. pestis, в том числе 370 – основного под-
вида Y. pestis филогенетической ветви 4.ANT антич-
ного биовара, 71 – основного подвида Y. pestis фило-
генетической ветви 2.MED1 средневекового биовара; 
неосновных подвидов: 205 – центрально-азиатского 

(алтайский биовар) ветви 0.PE4a, 10 – кавказского 
подвида ssp. caucasica ветви 0.PE2. общая площадь 
выявленных в 2010–2019 гг. эпизоотий чумы соста-
вила 18974 км2. 

отмечаемое в начале XXI столетия сниже-
ние эпизоотической активности природных очагов 
чумы Y. pestis основного подвида средневекового 
биовара, расположенных в различных ландшафтно-
географических зонах и поясах гор, свидетельствует 
о негативном влиянии на ритмику их эпизоотической 
активности глобальных факторов, в первую очередь – 
современного потепления климата. существенно, 
что в 50–60-е годы прошлого столетия на фоне раз-
вития предшествующей волны значительного по-
тепления климата отмечена элиминация с терри-
торий северного, северо-западного прикаспия и 
предкавказья штаммов Y. pestis основного подвида 
средневекового биовара филогенетических ветвей 
2.MED4 и 2.MED1 [15]. с 1971 г. на территории 
забайкальского степного природного очага не реги-
стрируют эпизоотии чумы, обусловленные штамма-
ми Y. pestis основного подвида античного биовара 
филогенетической ветви 2.ANT3. изменения кли-
мата в 50–70-х годах прошлого столетия явились 
основной причиной прекращения развития эпизоо-
тий в равнинных природных очагах, расположен-
ных в центральной и восточной части территории 
китайской народной республики [16, 17].

в текущем столетии на фоне очередной волны 
потепления климата отмечено прекращение эпи-
зоотий в природных очагах сусликового и песчано-
чьего типов, расположенных на территории волго-
уральского междуречья (волго-уральский песча-
ный с 2008 г., волго-уральский степной – с 2002 г.), 
зауралья (урало-уильский степной – с 2003 г.) и 
урало-эмбенского междуречья (урало-эмбенский 
песчаный – с 2002 г.), равно как и в других ланд-
шафтных районах северной подзоны пустынь в 
республике казахстан [18, 19]. прекращение в начале 
текущего столетия эпизоотий чумы в группе природ-
ных очагов северного, северо-западного прикаспия 
и предкавказья, характеризующихся различной био-
ценотической структурой, косвенно подтверждает 
наличие выраженного негативного влияния совре-
менного потепления климата на эпизоотический 
потенциал природных очагов чумы. расшифровка 
механизма этого феномена показала, что депрессив-
ное состояние паразитарных систем природных оча-
гов российской Федерации, где основным носите-
лем чумы является малый суслик (прикаспийского 
северо-западного степного, волго-уральского степ-
ного, дагестанского равнинно-предгорного, терско-
сунженского низкогорного), обусловлено влияни-
ем климатических факторов на сроки прохождения 
фенологических фаз жизнедеятельности этого вида. 
в 2000–2019 гг. за счет повышения температуры 
зимних месяцев пробуждение малых сусликов ста-
ло проходить в более ранние сроки, чем в первые 
десятилетия прошлого века – в январе–феврале. в 
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связи с этим отмечалось разбалансирование сроков 
всех последующих явлений их жизнедеятельности 
(гон, размножение, расселение молодняка, залега-
ние в спячку). вследствие повышения температуры 
весенне-летних месяцев и раннего выгорания рас-
тительности значительно сократились сроки под-
готовки к спячке («нажировки») молодняка малого 
суслика. отмечена тенденция увеличения общей 
длительности периода спячки молодых зверьков 
(июль–январь или февраль). все это негативно от-
разилось на генеративном потенциале популяций 
малого суслика и явилось одной из основных при-
чин развития глубокой депрессии его численности в 
регионах северного, северо-западного прикаспия и 
предкавказья. в настоящее время фоновые показа-
тели плотности малого суслика в этой группе очагов 
составляют 1–6 особей на 1 га, а общая численность 
блох повсеместно низкая. с 70-х годов прошлого 
столетия глубокая депрессия численности даурско-
го суслика и его блох сохраняется и в забайкальском 
степном природном очаге чумы. 

паразитарные системы равнинных природ-
ных очагов чумы песчаночьего типа российской 
Федерации, где основными носителями чумы явля-
ются полуденная и гребенщиковая песчанки (волго-
уральский песчаный, прикаспийский песчаный), 
также остаются в состоянии глубокой депрессии. в 
2019 г. в волго-уральском песчаном природном очаге 
общая плотность полуденной и гребенщиковой пес-
чанок составляла 1–5 особей на 1 га при общей чис-
ленности их блох 30–40 экз. на 1 га. в прикаспийском 
песчаном очаге средние показатели количества полу-
денных и гребенщиковых песчанок не превышали 2 
особей на 1 га при крайне низких показателях чис-
ленности их блох. усиление процессов потепления 
климата на территории прикаспийской низменности 
приводит к ухудшению кормовой базы малых песча-
нок и повышает риски гибели зверьков в зимний пе-
риод вследствие частого наступления оттепелей.

в условиях горных и высокогорных ландшаф-
тов воздействие современного потепления климата 
на состояние паразитарных систем горных и высо-
когорных природных очагов чумы в силу высокой 
мозаичности ландшафтов выражено в меньшей сте-
пени. в 2010–2019 гг. на территории центрально-
кавказского высокогорного очага средние показате-
ли численности основного носителя чумы – горного 
суслика – сохранились на среднемноголетнем уров-
не: 20–25 особей на 1 га. наиболее крупные поселе-
ния горного суслика, характеризующиеся высокой 
плотностью зверьков (до 50 особей на 1 га и выше), 
расположены в субальпийском поясе. более низкая 
плотность этого вида (12–16 особей на 1 га) отмече-
на для ксерофитных горностепных участков. общие 
запасы блох горного суслика – основного перенос-
чика возбудителя чумы Citelophillus tesquorum – так-
же сохраняются здесь на уровне среднемноголетних 
значений. вместе с тем, несмотря на высокий и ста-
бильный уровень численности горного суслика и его 

блох в последние годы, с 2008 г. эпизоотии чумы в 
очаге не зарегистрированы. снижение эпизоотиче-
ской активности центрально-кавказского высоко-
горного очага совпало с периодом увеличения сред-
негодовой и среднемесячных температур воздуха как 
в теплый, так и холодный периоды года на террито-
рии северного склона большого кавказа [20].

в восточно-кавказском высокогорном очаге 
в 2015–2019 гг. средние показатели численности 
основного носителя чумы – обыкновенной полевки – 
продолжали оставаться ниже среднемноголетних 
значений (2019 г. – 6,1 особи на 1 га). сохраняется 
низкий уровень общей численности ее блох (2019 г. – 
17,6 экз. на 1 га): с 2014 г. здесь также не регистри-
руют эпизоотических проявлений. 

в отличие от описанных выше 9 природных 
очагов российской Федерации, в 2000–2019 гг. по-
вышение эпизоотического потенциала наблюда-
лось на территориях горно-алтайского высоко-
горного и тувинского горного природных очагов. 
сложившееся положение вызвано трансформацией 
экосистем центральной азии в связи со значитель-
ными изменениями климатических условий за по-
следние несколько десятилетий [21].

в горно-алтайском высокогорном природном 
очаге, на территориях, где в 2014–2018 гг. протека-
ли интенсивные эпизоотии, вызванные штаммами 
4.ANT античного биовара, в 2019 г. численность се-
рого сурка снизилась и в среднем составила весной 
0,3, а осенью 0,7 жилых бутанов на 1 га. высокая 
плотность серого сурка (до 5 жилых бутанов на 1 га) 
отмечена на высотах от 2500 до 2900 м над ур. м., где 
эпизоотии ранее не регистрировали. как правило, 
большая часть стоянок животноводов – основного 
контингента риска заболеваний чумой – располага-
ется ниже этого уровня. высокие показатели числен-
ности (до 3,5 жилых бутанов на 1 га, в среднем – 1,7) 
отмечены также на плоскогорье укок. численность 
монгольской пищухи превысила среднемноголетние 
показатели. весной она составила 9,1 жилых нор на 
1 га (2018 г. – 6,2), осенью – 8,8 жилых нор на 1 га 
(2018 г. – 7,2). численность длиннохвостого суслика 
составила весной 4,2 (в 2018 г. – 3,2), осенью – 3,6 (в 
2018 г. – 7,0) особей на 1 га. в настоящее время от-
мечена тенденция снижения индексов обилия (ио) 
блох серого сурка. на фоне роста численности мон-
гольской пищухи ио ее блох значительно возрос-
ли. индексы обилия блох длиннохвостого суслика 
остаются на уровне среднемноголетних значений. 
в 2019 г. на территории очага зарегистрированы 
эпизоотии чумы на площади 587,4 км2, в том числе 
обусловленные циркуляцией штаммов основного 
подвида античного биовара ветви 4.ANT – 421,6 км2, 
центрально-азиатского подвида (алтайский биовар) – 
165,8 км2. изолировано 13 штаммов чумного микро-
ба, из них 8 основного и 5 центрально-азиатского 
подвидов. Штаммы Y. pestis pestis получены от блох 
Frontopsylla hetera с даурских пищух – 1, от блох 
Rhadinopsylla dahurica из входов нор длиннохвосто-
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го суслика – 1, от блох Oropsylla alaskensis с длин-
нохвостого суслика – 1, от добытых длиннохвостых 
сусликов – 3, от добытых серых сурков – 2. Штаммы 
центрально-азиатского подвида алтайского биовара 
изолированы от блох Paramonopsyllus scalonae – 
1 и Ctenophyllus hirticrus – 1 с даурских пищух, от 
блох P. scalonae – 1 и C. hirticrus – 2 с монгольских 
пищух. получено 13 положительных результатов 
серологических исследований на антитела к чум-
ному микробу, 11 – на наличие капсульного анти-
гена. методом пцр специфичные фрагменты днк 
Y. pestis детектированы в 84 пробах. впервые днк 
основного подвида Y. pestis зарегистрирована в про-
бе полевого материала (серый сурок) на плоскогорье 
укок в верхней части долины р. калгуты. 

в тувинском горном очаге показатели числен-
ности основного носителя чумы – длиннохвостого 
суслика – значительно варьируют в различных ланд-
шафтах и поясах гор. в 2019 г. средние показатели 
плотности длиннохвостого суслика весной снизи-
лись до 3,8 особи на 1 га (в 2018 г. – 5,1); в летний 
период возросли до 7,9 особи на 1 га (2018 г. – 6,5). 
сохраняется высокий уровень численности основ-
ного переносчика – блох длиннохвостого суслика 
Citellophilus tesquorum. в 2019 г. средний ио блох 
на зверьках составил 5,7; во входах нор – 0,47; в 
гнездах – 68,9. в 2019 г. на территории очага лишь в 
трех смежных секторах выделено 23 культуры Y. pes-
tis филогенетической ветви 4.ANT. обнаружено 68 
мелких млекопитающих с антителами к чумному 
микробу, получено 3 положительных результата на 
антиген возбудителя чумы, 155 положительных проб 
на днк чумного микроба. эпизоотическая ситуация 

в тувинском природном очаге чумы в 2019 г. харак-
теризовалась широким распространением основно-
го подвида чумного микроба вдоль государствен-
ной границы с монголией (на протяжении 340 км). 
культуры Y. pestis основного подвида античного 
биовара 4.ANT выделены от блох длиннохвостого 
суслика: Citellophilus tesquorum (20), Rhadinopsylla li 
transbaikalica (1), Oropsylla alaskensis (1) и Neopsylla 
mana (1). общая площадь эпизоотии составила 
1661,1 км2 (2018 г. – 1807 км2). пространственное 
распределение эпизоотических участков с циркуля-
цией штаммов основного подвида античного био-
вара ветви 4.ANT на территории горно-алтайского 
высокогорного и тувинского горного природных 
очагов чумы в 2019 г. представлено на рис. 1. 

для обеспечения в 2019 г. эпидемиологиче-
ского благополучия по чуме на территории эпи-
зоотически активных горно-алтайского высоко-
горного и тувинского горного природных очагов 
чумы разработаны и реализованы «комплексный 
план мероприятий учреждений роспотребнадзора 
по оздоровлению горно-алтайского высокогорно-
го природного очага чумы в кош-агачском районе 
республики алтай в 2019 г.» и «комплексный план 
по снижению эпидемиологических рисков заболева-
ний населения в тувинском горном очаге в 2019 г.». 
все профилактические (противоэпидемические) ме-
ро приятия в природных очагах чумы российской 
Федерации проводились с учетом краткосрочных 
прогнозов эпизоотической обстановки, внедренных 
в практику учреждений роспотребнадзора (письма 
руководителя Федеральной службы по надзору в 
сфере защиты прав потребителей и благополучия 

рис. 1. эпизоотическая активность горно-алтайского высокогорного (А) и тувинского горного (B) природных очагов чумы в 
2019 г.: 
1 – участки выделения штаммов Y. pestis основного подвида античного биовара ветви 4.ANT; 2 – участки, где циркуляция Y. pestis pestis подтверждена 
иммунологическими методами; 3 – участки, где циркуляция Y. pestis pestis подтверждена методом пцр

Fig. 1. Epizootic activity of Gorno-Altai high-mountain (A) and Tuva mountain (B) natural plague foci in 2019:
1 – areas of isolation of Y. pestis strains belonging to the main subspecies, antique biovar, 4.ANT branch; 2 – areas where circulation of Y. pestis pestis is con-
firmed by immunological methods; 3 – areas where circulation of Y. pestis pestis is confirmed by PCR
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человека а.Ю. поповой от 07.04.2019 г. № 01/4300-
16-32 «о прогнозе эпизоотической активности при-
родных очагов чумы на территории российской 
Федерации на первое полугодие 2019 г.» и от 
29.07.2019 г. № 02/10765-2019-32 «о прогнозе эпи-
зоотической активности природных очагов чумы на 
территории российской Федерации на второе полу-
годие 2019 г.»). заблаговременное проведение про-
филактических мероприятий на участках прогно-
стического обострения эпизоотической обстановки 
снизило риски заражения, что послужило основой 
обеспечения эпидемиологического благополучия по 
чуме в 2019 г.

в связи с выраженной современной тенденцией 
потепления климата [22, 23] возможно дальнейшее 
усиление негативного влияния этого фактора на со-
стояние паразитарных систем природных очагов с 
циркуляцией Y. pestis основного подвида средневе-
кового биовара филогенетической ветви 2.MED1. 
к настоящему времени на территории российской 
Федерации длительность перерывов в регистрации 
зараженных животных в степных и полупустынных 
природных очагах сусликового типа (5 очагов) до-
стигает 16–49 лет, песчаночьего типа (2 очага) – 4–14 
лет. сохраняется также низкая эпизоотическая ак-
тивность высокогорных природных очагов кавказа 
(центрально-кавказского и восточно-кавказского 
природных очагов). в связи с этим долгосрочный 
прогноз эпизоотологической ситуации в природных 
очагах чумы на территории российской Федерации 
[24], согласно которому в 2019–2020 гг. ожидалась 
активизация группы равнинных и предгорных при-

родных очагов чумы сусликового и песчаночьего 
типа в северном, северо-западном прикаспии и 
предкавказье, требует коррекции. в частности, на 
фоне современного депрессивного состояния па-
разитарных систем этой группы природных очагов 
чумы в ближайшие годы их активизация маловеро-
ятна. представленные выше материалы обосновы-
вают долгосрочный прогноз на сохранение, вплоть 
до 2025 г., низкой эпизоотической активности 9 
природных очагов чумы: терско-сунженского низ-
когорного, дагестанского равнинно-предгорного, 
прикаспийского северо-западного степного, волго-
уральского степного, забайкальского степного, 
волго-уральского песчаного, прикаспийского пес-
чаного, центрально-кавказского высокогорного, 
восточно-кавказского высокогорного. развитие эпи-
зоотий чумы в период 2020–2025 гг. прогнозируется 
только на территории горно-алтайского высокогор-
ного и тувинского горного природных очагов чумы 
(рис. 2).

таким образом, в соответствии с долгосрочным 
эпизоотологическим прогнозом в 2020 г., равно как 
и в последующие 2021–2025 гг., сохранение напря-
женной эпидемиологической обстановки ожидается 
в горно-алтайском высокогорном и тувинском гор-
ном природных очагах чумы, расположенных на тер-
ритории республики алтай (кош-агачский район) и 
республики тыва (монгун-тайгинский, овюрский 
и тэс-хемский кожууны). в остальных природных 
очагах на территории российской Федерации эпи-
зоотические проявления в 2020 г. маловероятны. 
для природных очагов чумы, на территории которых 

рис. 2. прогноз эпизоотической активности природных очагов чумы российской Федерации на 2020–2025 г.: 
1 – сохранение эпизоотической активности; 2 – отсутствие находок зараженных животных

Fig. 2. Forecast of epizootic activity of natural plague foci of the Russian Federation for 2020–2025:
1 – continuing epizootic activity; 2 – absence of findings of infected animals
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возбудитель чумы не выделяется в течение десяти и 
более лет, целесообразна разработка специального 
алгоритма обследования, нацеленного на подтверж-
дение отсутствия циркуляции возбудителя чумы. 
настоящий прогноз позволяет оптимально использо-
вать людские и материальные ресурсы противочум-
ных учреждений путем максимальной концентрации 
профилактических мероприятий на территории эпи-
зоотически активных природных очагов чумы. 
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результатЫ мониторинга возбудителя лихорадки заПадного нила  
в роССийСкой федерации в 2019 г. и Прогноз развития  

ЭПидемичеСкой Ситуации на 2020 г.
ФКУЗ «Волгоградский научно-исследовательский противочумный институт», Волгоград, Российская Федерация

тенденция повышения заболеваемости населения лихорадкой западного нила в российской Федерации, 
зафиксированная в сезон 2018 г., сохранилась и в 2019 г. (показатель в 2 раза превысил среднемноголетний). 
определены особенности проявлений эпидемического процесса лзн в 2019 г.: ранняя регистрация случаев за-
болевания, активизация природных и природно-антропоургических очагов на территории Южного федерального 
округа (90 % от всей заболеваемости в российской Федерации), увеличение доли нейроинвазивных форм, доми-
нирование в структуре заболеваемости больных возрастной категории 50 лет и старше, позднее окончание эпиде-
мического сезона. установлено, что в сезон 2019 г. на европейской части россии циркулировал 2 генотип вируса 
западного нила. на территории волгоградской области выявлено одновременное присутствие в комарах Culex 
pipiens и Culex modestus вируса западного нила и вируса синдбис. показано, что наиболее значимыми факторами 
для прогнозирования эпидемиологической ситуации по лихорадке западного нила на территории волгоградской 
области являются среднесезонная температура воздуха летом и среднемесячные показатели относительной влаж-
ности воздуха весеннего и летнего периодов; в ростовской области – среднемесячные температуры воздуха весны 
и лета; в астраханской области значимой корреляционной зависимости влияния рассматриваемых факторов на 
заболеваемость населения не установлено. прогноз развития эпидемической ситуации в 2020 г. не исключает 
возможный рост заболеваемости на эндемичных по лихорадке западного нила территориях европейской части 
россии и возникновение локальных вспышек в отдельных субъектах в случае совпадения комплекса благоприят-
ных для вируса западного нила природно-климатических условий и социальных факторов.

Ключевые слова: лихорадка западного нила, вирус западного нила, эпидемическая ситуация, энтомологиче-
ский мониторинг, прогноз. 

Корреспондирующий автор: Путинцева Елена Викторовна, e-mail: vari2@sprint-v.com.ru.
Для цитирования: Путинцева Е.В., Алексейчик И.О., Чеснокова С.Н., Удовиченко С.К., Бородай Н.В., Никитин Д.Н., Агаркова Е.А., Батурин А.А., Шпак И.М., 

Фомина В.К., Несговорова А.В., Смелянский В.П., Викторов Д.В., Топорков А.В. Результаты мониторинга возбудителя лихорадки Западного Нила в Российской 
Федерации в 2019 г. и прогноз развития эпидемической ситуации на 2020 г. Проблемы особо опасных инфекций. 2020; 1:51–60. DOI: 10.21055/0370-1069-2020-
1-51-60

E.V. Putintseva, I.O. Alekseychik, S.N. Chesnokova, S.K. Udovichenko, N.V. Boroday, D.N. Nikitin, 
E.A. Agarkova, A.а. Baturin, I.M. Shpak, V.K. Fomina, A.V. Nesgovorova, V.P. Smelyansky,  
D.V. Viktorov, A.V. Toporkov
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Abstract. The trend towards an increase in the West Nile fever incidence among the population in the Russian 
Federation, recorded in the season of 2018, continued and led to a significant increase in the incidence in 2019 (the in-
dicator was 2 times higher than the long-term average). The features of manifestations of the epidemiological process of 
WNF in 2019 were identified: early registration of cases of the disease, activation of natural and natural-anthropourgic 
foci in the Southern Federal District (90 % of the total incidence in the Russian Federation), an increase in the share of 
neuro-invasive forms, dominance of patients aged 50 and older in the structure of the incidence, late epidemic season 
ending. It was established that in the season of 2019, the lineage 2 of WNV circulated in the European part of Russia. In 
the Volgograd Region, simultaneous presence of the West Nile virus and Sindbis virus in mosquitoes Culex pipiens and 
Culex modestus was identified. It was shown that the most significant factors for predicting the epidemiological situation 
on West Nile fever in the Volgograd Region are the average seasonal summer air temperature and monthly average indi-
cators of relative humidity in the spring and summer periods, and the average monthly air temperatures in the spring and 
summer in the Rostov Region. In the Astrakhan Region, a significant correlation dependence of the influence of the con-
sidered factors on the incidence of the population has not been established. The forecast of the development of epidemic 
situation in 2020 does not exclude a possible increase in the incidence in the territories of the European part of Russia, 
endemic for West Nile fever, and the occurrence of local outbreaks in individual constituent entities, if the complex of 
climatic conditions and social factors favorable for West Nile virus coincide.
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Эпидемиологическая обстановка по лихорадке 
Западного Нила (ЛЗН) в мире. в европейском регио-
не тенденция повышения заболеваемости наметилась 
в 2015 г., а в 2018 г. наблюдался пик заболеваемости 
(2083 случая) с высокими показателями летальности 
(в среднем по странам – 9 %), с численностью забо-
левших, превышающей таковую в годы ранее зафик-
сированных эпидемических подъемов (2010 г. – 325, 
2012 г. – 517). в 2019 г. отмечено снижение заболева-
емости (463 случая): в странах европейского союза 
(ес) – 410, на территории граничащих с ними госу-
дарств – 53, зарегистрировано 50 смертельных слу-
чаев (летальность – 11 %). в ряде стран юга европы 
(греция, италия, румыния, венгрия) в сезон 2019 г. 
сохранялась заболеваемость, превышающая средне-
многолетние показатели [1]. по опубликованным 
данным, на всей территории Южной, восточной и 
центральной европы циркулируют 1 и 2 генотипы 
вируса западного нила (взн) с доминированием 2 
генотипа [2].

на северо-американском континенте количе-
ство выявленных случаев заболевания в сезон 2019 г. 
было самым низким за последние 5 лет: в сШа за-
регистрировано 917 случаев лзн, в т.ч. 64 % с ней-
роинвазивной формой инфекции, летальность соста-
вила 4,9 % [3]; в канаде – 37 случаев заболевания 
[4]. на территории сШа и канады циркулирует 1 
генотип взн [3].

что касается других стран американского 
региона, то в 2019 г. четыре случая лзн с нейро-
инвазивной симптоматикой диагностированы в 
бразилии, где заболеваемость официально реги-
стрируется с 2014 г.

в Южной и Юго-западной азии, по данным 
ProMED-mail, отмечены спорадические случаи в 
индии (один с летальным исходом), бангладеш 
(1 впервые выявленный случай) и вспышка лзн в 
йемене (24 лабораторно подтвержденных и более 
300 подозрительных случаев).

характеристика эпидемической ситуации по 
лихорадке западного нила в российской Федерации. 
результаты эпидемиологического мониторинга воз-
будителя. проявления лихорадки западного нила в 
2019 г. в целом по россии характеризовались эпиде-
мическим подъемом заболеваемости: зарегистри-
ровано 352 лабораторно подтвержденных случая 
лзн (0,2 на 100 тыс. человек), что в 2 раза выше 
среднемноголетнего показателя (2012–2018 гг., 0,1 
на 100 тыс.) и в 4 раза – 2018 г. (0,05 на 100 тыс.). 
случаи заболевания выявлены в 14 субъектах 5 фе-
деральных округов: северо-западном – 1, северо-
кавказском – 4, центральном – 27, приволжском – 
4, Южном – 316. 

в сезон 2019 г. 7 из 352 (2 %) зарегистриро-

ванных случаев классифицированы как завозные 
(в 2018 г. – 4 %). завоз лзн на территорию россии 
произошел с заражением в индии (1 – в москву), 
греции (1 – в санкт-петербург), таиланде (1 – в 
воронежскую область, 1 – республику мордовия), 
турции (1 – в краснодарский край), доминиканской 
республике (1 – в самарскую область), нигерии (1 – 
в липецкую область).

проявления лзн характеризовались активи-
зацией природных и природно-антропоургических 
очагов на территории Южного федерального округа 
(ЮФо), где выявлено 316 случаев (90 % от общего 
числа по россии). наибольшая заболеваемость, пре-
вышающая среднемноголетние показатели (смп), 
зарегистрирована в краснодарском крае – 120 слу-
чаев, показатель заболеваемости 2,1 на 100 тыс. на-
селения, смп – 0,02 на 100 тыс.; ростовской обла-
сти – 93 случая, 2,2 на 100 тыс. населения, смп – 
0,3 на 100 тыс.; астраханской области – 81 случай, 
8,1 на 100 тыс. населения, смп – 2,8 на 100 тыс.; в 
республике крым – 10 случаев, 0,5 на 100 тыс. на-
селения, смп – 0,01 на 100 тыс. в волгоградской 
области заболеваемость не превысила среднемного-
летних значений – 12 случаев, 0,5 на 100 тыс. насе-
ления, смп – 1,6 на 100 тыс. 

в центральном федеральном округе (цФо) 
впервые зарегистрированы больные лзн в курской 
(4 случая, в т.ч. 1 – местного заражения) и тульской (1 
случай завоза с другой территории рФ), в липецкой 
области показатель был на уровне среднемного-
летнего – 6 случаев, 0,5 на 100 тыс. населения, а в 
воронежской превысил среднемноголетнее значе-
ние (0,4 на 100 тыс.) – 15 случаев, 0,7 на 100 тыс. на-
селения. 

в северо-кавказском федеральном окру-
ге (скФо) лзн зарегистрирована только в став-
ропольском крае, где показатель (0,1 на 100 тыс. 
населения, 4 случая) превысил среднемноголетнее 
значение (0,02 на 100 тыс.). в приволжском фе-
деральном округе (пФо) больные лзн выявлены 
в самарской области, показатель заболеваемости 
(0,03 на 100 тыс., 2 случая) не превысил смп (0,2 
на 100 тыс.).

эпидемический сезон 2019 г. характеризовался 
ранней регистрацией лзн. первый случай выявлен в 
июне (15.06.2019 г.) по месту проживания больного 
в сельской местности в сальском районе ростовской 
области.

в июле началась регистрация лзн в большин-
стве субъектов ЮФо и составила 3 % от общего 
числа заболевших. пик регистрации заболеваемости 
лзн отмечен в августе, на который пришлось 50,5 % 
от общего числа больных. в сентябре выявлено 
40,5 % больных, в октябре – 4,6 %, в ноябре – 0,5 %. 
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последний случай заражения в сезон передачи за-
регистрирован в краснодарском крае 24.10.2019 г. 
таким образом, динамика эпидемического процес-
са лзн в российской Федерации имела сезонность 
с июня по октябрь с максимальным проявлением в 
августе и сентябре.

особенностью сезона 2019 г. является регистра-
ция случаев внутридомового заражения: в начале 
апреля у жителя воронежской области и в конце ноя-
бря у жителя липецкой области. вероятно, фактора-
ми заражения были подвальные комары. сохранение 
вируса в переносчиках в межэпидемический период 
подтверждается исследованиями референс-центра 
(в популяции перезимовавших комаров Сulex рipiens 
и Anopheles maculipennis в волгоградской обла-
сти в начале апреля 2019 г. выделена рнк взн) и 
ростовского нипчи (антигены взн найдены в има-
го клещей Dermacentor reticulates в ростовской об-
ласти в марте).

анализ особенностей клинических проявлений 
лзн в 2019 г. установил, что, как и в предыдущие 
сезоны, преобладали клинические формы без пора-
жения центральной нервной системы (цнс). в сред-
нем по россии они составили 71 % от общего числа 
зарегистрированных случаев. 

вместе с тем, следует отметить, что в последние 
годы в рФ наметилась тенденция роста доли нейро-
инвазивных форм в общей структуре заболеваемости 
лзн. в 2019 г. этот показатель составил 29 % и имел 
самое высокое значение за весь период наблюдения 
за лзн в россии. в годы эпидемических подъемов 
доля нейроинвазивных форм лзн была несоизмери-
мо меньшей: в 2010 г. – 6,5 %, в 2012 г. – 9 % [3, 5, 
6]. в то же время в странах ес и сШа нейроинва-
зивные формы лзн превалируют в структуре забо-
леваемости (от 55 до 70 %) и в 2019 г. составили 68 и 
64 % соответственно. 

в российской Федерации клинические случаи 
с поражением цнс зарегистрированы среди боль-
ных восьми субъектов (57 %). наибольшее число 
больных лзн с симптоматикой поражения цнс от-
мечено в липецкой (75 %), волгоградской областях 
(50 %), ставропольском (50 %) и краснодарском 
краях (37 %). 

в четырех случаях (1 %) – в ростовской (3) и 
астраханской (1) областях – у больных старших воз-
растных групп заболевания закончились летальны-
ми исходами. на территории стран ес летальность 
составила 11 %, а в сШа – 4,9 % и (также, как и в 
россии) смертельные исходы отмечены среди боль-
ных старших возрастных групп (например, в греции 
средний возраст умерших составлял 75 лет, диапазон 
63–97 лет [7].

в сезон 2019 г. 66 % случаев лзн имели сред-
нетяжелую форму течения заболевания. наибольшие 
показатели отмечены в следующих субъектах: в 
краснодарском крае – 97 %, астраханской – 90 %, 
ростовской областях – 75 %, республике крым – 
60 %, волгоградской области – 50 %. заболевания с 

легким течением составили 7 % от общего числа за-
болеваний и зарегистрированы в четырех субъектах: 
в воронежской (80 % от всех зарегистрированных 
случаев), курской (50 %), ростовской (10 %) обла-
стях и республике крым (20 %).

в целом по рФ 67 % случаев лзн выявлены сре-
ди городских жителей. доля больных среди жителей 
сельской местности – 33 %. больные лзн сельские 
жители зарегистрированы в 9 субъектах, наибольшее 
число – в ростовской (40 %), астраханской (37 %) и 
воронежской (33 %) областях. эти данные на терри-
ториях, где установлена циркуляция вируса в пере-
носчиках и носителях, могут служить одними из по-
казателей качества подготовки медицинских органи-
заций сельских районов к эпидемическому сезону.

в структуре общей заболеваемости лзн дети и 
подростки до 14 лет в целом по россии составили 
1,7 % и только в астраханской (3 случая), самарской 
(1), ростовской (1) областях и краснодарском крае 
(1), тогда как в периоды эпидемических подъемов за-
болеваемости доля детей была значительно выше (в 
2012 г. – 10,5 %, 2014 г. – 19 %, 2018 г. – 10,5 %).

в сезон 2019 г. соотношение долей различных 
возрастных групп в структуре заболеваемости было 
аналогично сезону 2018 г.: наибольшая регистра-
ция случаев лзн отмечена в возрастной категории 
«60 и более лет» (35 %), превышающая показате-
ли предыдущих периодов эпидемического подъема 
(2010 г. – 30 %, 2012 г. – 25 %) [5, 6]. доля возрастной 
категории «50–59 лет» составила 20 %. таким обра-
зом, в сезон 2019 г. в целом по россии доминирова-
ли возрастные категории больных 50 лет и старше 
(55 %), так же, как и на территории стран ес. так, в 
хорватии 85 % заболевших имели возраст ≥50 лет, 
средний возраст заболевших в венгрии – 57 лет, а в 
израиле – 63 года [7, 8].

в 2019 г. число заболевших мужчин преоб-
ладало над числом заболевших женщин: эти пока-
затели составили 58,2 и 41,8 % соответственно. та 
же тенденция, по данным ECDC, наблюдается и в 
европейском регионе [1].

большая часть выявленных больных (73,6 %) 
заразилась по месту постоянного проживания. за 
пределами основного места жительства заражение 
произошло примерно в одинаковых долях на дачах 
(12,6 %) и в местах массового отдыха (13,8 %), в т.ч. 
в зарубежных странах. 

У всех больных лзн в 2019 г. клинический 
диагноз подтвержден выявлением специфических 
IgM в лабораториях медицинских учреждений; у 
20 % больных методом от-пцр обнаружена рнк 
взн (курская, липецкая, ростовская, астраханская, 
волгоград ская области, краснодарский и ставро-
польский края, республика мордовия, москва) 
при использовании лабораторной базы учреждений 
роспотребнадзора и минздрава, а также в инфекци-
онных больницах липецкой и калужской областей.

Климатические особенности сезона 2019 г. 
эпидемический уровень заболеваемости лзн реги-
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стрировался на европейской части россии, преиму-
щественно на территории ЮФо. в целом на терри-
тории европейской части отмечалась ранняя весна 
и жаркое лето, продолжительная и теплая осень. 
однако в течение сезона наблюдались природные 
аномалии (ураганный ветер, ливневые дожди, при-
ведшие к разливу рек и затоплению территории на-
селенных мест, резкое похолодание, засуха и сильная 
жара), проявившиеся локально и определившие не-
равномерность распределения заболеваемости лзн 
на территории рФ. 

на большей части европейской территории 
россии температура воздуха весной и летом была 
выше климатической нормы, а в субъектах ЮФо, 
где регистрировалась высокая заболеваемость лзн, 
они превышали среднемноголетние показатели 
на 1–4 °с.

таким образом, в данных субъектах сложились 
оптимальные климатические условия для быстрого 
прогревания постоянных и искусственных водое-
мов – мест развития комаров-переносчиков, увели-
чению их численности, а также способствовали бы-
строй репликации вируса в переносчиках и передаче 
его человеку.

в то же время на территории нижнего поволжья 
среднемесячные температуры были ниже средне-
многолетних. так, в волгоградской области с конца 
июня по август зарегистрировано восемь резких по-
холоданий (среднесуточная температура ниже 12 °с), 
скорость ветра часто превышала 6 м/с, что привело к 
снижению численности переносчиков. 

Основные результаты энтомологического мо-
ниторинга. анализ результатов энтомологического 
мониторинга субъектов рФ, проведенный референс-
центром, представлен в табл. 1.

таким образом, энтомологическая ситуация в 
субъектах рФ проявлялась разнообразно, в зависи-
мости от конкретных климатических условий и дей-
ствия аномальных факторов погоды. на большей ча-
сти территории ЮФо численность переносчиков – 
комаров р. Culex была выше среднемноголетних по-
казателей, и этот фактор, в совокупности с другими, 
сыграл определенную роль в повышении заболевае-
мости населения. 

Мониторинг возбудителя ЛЗН. по результатам 
мониторинга циркуляции возбудителя лзн в объек-
тах внешней среды, проведенном субъектами рФ в 
2019 г., маркеры взн в носителях и переносчиках 
выявлены на территории 8 субъектов (табл. 2). 

в эпидемический сезон в референс-центр по-
ступил клинический и биологический материал (996 
проб) из 11 субъектов российской Федерации. рнк 
взн выявлена в 33 пробах объектов внешней среды 
волгоградской и астраханской областей, а также от 
больных из волгоградской, астраханской, курской, 
ростовской, тульской областей, ставропольского и 
краснодарского краев.

по результатам типирования установлено, что 
выделенные фрагменты рнк взн из клинического 

материала (больные из волгоградской, астраханской, 
курской, ростовской областей, ставропольского и 
краснодарского краев), а также биологического ма-
териала (волгоградская область – комары, клещи и 
птицы, астраханская область – комары) принадле-
жат ко 2 генотипу.

в целом за период наблюдения за лзн на терри-
тории россии установлена циркуляция взн 1, 2 и 4 
генотипа, с преобладанием 1 генотипа на территории 
дальнего востока и сибири и 2 генотипа на евро-
пейской части страны (рис. 1).

в эпидемический сезон 2019 г. мониторинг 
возбудителя лзн (маркерами) при обследовании 
отдельных групп здорового населения проводился 
учреждениями роспотребнадзора в 61 субъекте рФ, 
антитела IgG к взн найдены у населения 34 субъек-
тов, в т.ч. отдельных населенных пунктов в цФо от 
1,3 до 10 %; сзФо до 4 %; сФо от 2,5 до 17 %; дФо 
до 4 %; ЮФо от 2,3 до 11 %; пФо от 2 до 28 %; уФо 
от 4 до 7 %; скФо до 9 % (рис. 2). однако на сегод-
няшний день по-прежнему остается проблема диф-
ференциации результатов серологического монито-
ринга в районах распространения клещевого вирус-
ного энцефалита (квэ), что не позволяет провести 
достоверную оценку ситуации по лзн на большей 
части территории российской Федерации. 

в процессе мониторинга возбудителя лзн следу-
ет учитывать существование сочетанных природных 
очагов различных инфекционных болезней, имею-
щих как общие ареалы, так и общих переносчиков, 
следствием чего является передача нескольких воз-
будителей посредством одного вида переносчиков. 
так, в процессе изучения возбудителя лзн референс-
центром в 2018–2019 гг. выявлено одновременное 
присутствие в комарах Cx. pipiens и Cx. modestus, 
отловленных на территории волгоградской области, 
вируса западного нила, вируса синдбис, неохаракте-
ризованного ранее пикорноподобного вируса, а также 
вируса озера аббей из рода ортобуньявирусов [9, 10].

таким образом, не исключено коинфицирова-
ние людей взн и другими арбовирусами, что, можно 
предполагать, объясняет многообразие клинических 
проявлений лзн у больных волгоградской области.

по результатам углубленных молекулярно-
генетических исследований, проведенных референс-
центром в 2019 г., получены полногеномные после-
довательности трех изолятов взн, принадлежащих 
ко 2 генотипу, выделенных из пулов комаров рода 
Culex (волгоград, 2018 г.). Филогенетический ана-
лиз показал, что изоляты, выделенные на терри-
тории волгоградской области в 2018 и 2007 гг. не 
имеют значительных изменений в структуре генома 
и образуют общую кладу; и наиболее близки к гено-
мам изолятов из румынии (2013 г.), италии (2014 г.), 
венгрии (2014 г.). таким образом, с наибольшей до-
лей вероятности, можно говорить, что на территории 
волгоградской области, не позднее 2007 г., в резуль-
тате заноса возбудителя сформировался природный 
очаг лзн, существующий уже более 10 лет.
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Таблица 1 / Table 1
сравнительный анализ среднесезонных показателей численности комаров р. Culex в 2019 г. в субъектах российской федерации  

со среднемноголетними показателями (смП)
Comparative analysis of the mean season numbers of mosquitoes of g. Culex in the constituent entities of the Russian Federation in 2019  

with the long-term annual average (LTAA) numbers

Федеральный 
округ 

Federal District

название субъекта
Name of the constituent entity

городской биотоп
urban biotope

природный биотоп
natural biotope

на уровне смп
at the level of LTAA

выше смп
above the level of LTAA

ниже смп
below the level of LTAA

на уровне смп
at the level of LTAA

выше смп
above the level of LTAA

ниже смп
below the level of LTAA

центральный 
Central

калужская обл., 
 брянская обл.
Kaluga Reg.,  
Bryansk Reg

орловская обл.,  
рязанская обл.

Orel Reg., Ryazan Reg

воронежская обл.,  
курская обл., липецкая 
обл., смоленская обл.
Voronezh Reg., Kursk 

Reg., Lipetsk Reg., 
Smolensk Reg. 

брянская обл.
Bryansk Reg.

орловская обл.,  
рязанская обл.

Orel Reg., Ryazan Reg.

воронежская обл.,  
курская обл.,  

смоленская обл.
Voronezh Reg., Kursk 
Reg., Smolensk Reg.

северо-
западный 
North-Western

-
вологодская обл.

Volgograd Reg.

респ. карелия 
новгородская обл.
Republic of Korelia, 

Novgorod Reg.

- -

вологодская обл.,  
новгородская обл.

Volgograd Reg.,  
Novgorod Reg.

сибирский 
Siberian

респ. бурятия, респ. 
хакасия, омская обл.
Republic of Buryatia, 

Republic of Khakasiya,  
Omsk Reg.

красноярский  край, 
забайкальский  край  

Krasnoyarsk Reg.,  
Trans-Baikal Reg.

новосибирская обл.
Novosibirsk Reg.

респ. алтай,  
респ. бурятия, респ. 

хакасия, омская обл.
Altai Republic,  

Republic of Buryatia,  
Republic of Khakasiya,

красноярский край, 
забайкальский край 

Krasnoyarsk Reg.,  
Trans-Baikal Reg.

новосибирская обл.
Novosibirsk Reg.

дальневосточ-
ный 
Far Eastern

-
еврейская ао

Jewish Autonomous 
District

амурская обл., 
камчатский  край, 
приморский  край, 

хабаровский  край, респ. 
саха (якутия)

Amur Reg, Kamchatka 
Territory, Primorsk and 
Khabarovsk Territories, 

Sakha (Yakutia)

-
еврейская ао

Jewish Autonomous 
District

амурская обл.,  
хабаровский край

 Amur Reg,  
Khabarovsk Territory

Южный 
Southern

-

краснодарский край, 
ростовская обл.

Krasnodar Territory, 
Rostov Reg.

респ. адыгея,  
волгоградская обл.,  

респ. калмыкия,  
респ. крым

Adyg Republic, Volgograd 
Reg., Kalmyk Republic, 
and Republic of Crimea

-
ростовская обл.

Rostov Reg.

респ. адыгея,  
волгоградская обл.,  

респ. калмыкия,  
краснодарский край, 

респ. крым
Adyg Republic, Volgograd 

Reg., Kalmyk Republic, 
and Republic of Crimea, 

Krasnodar Territory

приволжский 
Volga

кировская обл.,  
нижегородская обл.

Kirov Reg,  
Nizhny Novgorod Reg.

оренбургская обл., 
саратовская обл.,  
респ. татарстан
Orenburg Reg.,  
Saratov Reg.,  

Republic of Tatarstan

респ. марий эл.,  
пензенская обл.
Mari-El Republic,  

Penza Reg

-

кировская обл.,  
нижегородская обл.,  
оренбургская обл., 

респ. татарстан
Kirov Reg, Nizhny 

Novgorod Reg., Orenburg 
Reg., Republic of 

Tatarstan 

респ. башкортостан, 
респ. марий эл
Mari-El Republic,  

Republic of Bashkortostan

уральский 
Ural

курганская обл.
Kurgan Reg.

тюменская обл., ханты-
мансийский ао-Югра
Tyumen Reg., Khanty-

Mansi Autonomous 
District (Yugra)

-
курганская обл.

Kurgan Reg.

ханты-мансийский 
ао-Югра

Khanty-Mansi 
Autonomous District 

(Yugra)

-

северо-
кавказский 
North-
Caucasian

респ. дагестан,  
ставропольский край
Republic of Dagestan, 

Stavropol Territory

-

кабардино-балкарская 
респ., карачаево-

черкесская респ., респ. 
северная осетия-алания

Kabardino-Balkar 
Republic, Karachai-

Cherkes Republic, North 
Ossetia-Alania  

респ. дагестан,  
ставропольский край
Republic of Dagestan, 

Stavropol Territory

респ. северная осетия-
алания

Republic of  North 
 Ossetia-Alania  

кабардино-балкарская 
респ.,  

карачаево-черкесская 
респ.

Kabardino-Balkar  
Republic, Karachai-
Cherkes Republic,

следует отметить, что до 2004 г. все штам-
мы взн, выделенные от людей и животных в 
европейском регионе, относились к 1 генотипу. взн 
2 генотипа, основным ареалом которого являются 
страны африки к югу от сахары, впервые выявлен 
в европе в 2004 г. на территории венгрии (изолиро-
ван из мозга ястреба Accipiter gentilis) [11]. первое 
заражение человека вирусом данного генотипа от-
мечалось в венгрии в 2008 г. [12], а наиболее круп-

ная вспышка, вызванная этим вирусом, произошла 
в греции в 2010 г. возбудитель (Nea Santa-Greece-
2010) принадлежал к центрально-европейскому/вен-
герскому кластеру 2 генотипа [13]. вспышки, свя-
занные с данным штаммом, возникли в ряде стран 
центральной европы и восточного средиземноморья 
(австрия, венгрия, сербия, италия) [14].

другой штамм взн 2 генотипа, обнаруженный 
на юге россии в 2007 г., относится к европейскому/
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российскому кластеру [15]. данный штамм вызвал 
крупные вспышки в румынии [16], а в 2018 г. выде-
лен у заболевшего лзн в греции несмотря на то, что 
остальные случаи заболевания вызваны штаммом 
центрально-европейского/венгерского кластера [17].

в 2011 г. взн 2 генотипа был обнаружен в 
италии [18]. выделенный из пула комаров штамм 
взн на северо-востоке италии в 2014 г., имел высо-
кую степень гомологии со штаммом волгоград-2007 
[19]. в 2012–2013 гг. в сербии зафиксированы круп-
ные вспышки лзн с 71 и 302 случаями соответствен-
но. Штаммы взн из Cx. pipens и An. maculipennis, 
выделенные в сербии, отнесены ко 2 генотипу [20].

в 2018 г. в странах европы наблюдалась вспыш-
ка лзн с большим числом заболевших, которое пре-
высило суммарный показатель за предыдущие семь 
лет [21], и взн 2 генотипа являлся причиной пода-

вляющего большинства случаев заболевания лзн.
Прогноз развития эпидемической ситуа-

ции по ЛЗН в Российской Федерации на 2020 г. 
существующие математические (статистические) 
подходы не основаны на анализе состояния биоце-
нозов природных и антропоургических очагов, они 
чаще всего анализируют динамику заболеваемости. 
в то же время, заболеваемость лзн, как и любой дру-
гой зоонозной инфекцией, является лишь результатом 
эпизоотической активности очагов и проявлением их 
эпидемического потенциала, который зависит от мно-
гих, часто не учитываемых причин. эпидемический 
потенциал природных очагов инфекционных болез-
ней подвержен изменениям и зависит от множества 
факторов: особенности ландшафтов, свойста цирку-
лирующих штаммов вируса, климатические условия, 
влияющие на численность и активность переносчи-

Таблица 2 / Table 2
Выявление маркеров ВЗн в объектах внешней среды в 2019 г.
Identification of WNV markers in environmental objects in 2019

субъект рФ
RF constituent entity

обнаружение маркеров взн в объектах внешней среды
Detection of WNV markers in environmental objects

учреждение, проводив-
шее лабораторные иссле-

дования
Institutions that performed 
laboratory investigations

рнк
RNA

ат и аг
Antibodies and antigens

волгоградская область
Volgograd Region

комары: р.Culex; птицы: синица большая (Parus 
major)

Mosquitoes of the genus Culex; birds: great tit-
mouse (Parus major)

-
цгиэ

Center of Hygiene and 
Epidemiology

комары: Culex pipiens, Cx. modestus, Anopheles 
maculipennis, Coquillettidia richiardii, Aedes 

caspius; клещи: Hyalomma marginatum; птицы: 
голубь сизый (Columba livia), ворона черная 

(Corvus corone), баклан большой (Phalacrocorax 
carbo), синица большая (Parus major)

Mosquitoes: Culex pipiens, Cx. modestus, 
Anopheles maculipennis, Coquillettidia richiardii, 

Aedes caspius; ticks: Hyalomma marginatum; 
birds: pigeon (Columba livia), black crow (Corvus 
corone), cormorant (Phalacrocorax carbo), great tit 

(Parus major)

-
волгоградский нипчи 

(референс-центр)
Volgograd RAPI 

(Reference-Center)

хабаровский край
Khabarovsk Territory

комары: Aedes japonicus
Mosquitoes: Aedes japonicus

лошади (Equus ferus caballus)
Horses (Equus ferus caballus)

пчс
Plague Control Station

ростовская область
Rostov Region

комары: р. Culex
Mosquitoes: genus Culex

полевка обыкновенная (Microtus arvalis), заяц-
русак (Lepus europaeus), домовая мышь (Mus 
musculus), лесная мышь (Apodemus uralensis), 
полевка общественная (Microtus socialis); кле-
щи: Dermacentor reticulatus, Rhipicephalus ros-

sicus; нимфы: H. marginatum
Common vole (Microtus arvalis), brown hare 

(Lepus europaeus), house mouse (Mus musculus), 
forest mouse (Apodemus uralensis), field vole 

(Microtus socialis); ticks: Dermacentor reticulatus, 
Rhipicephalus rossicus; nymphs: H. marginatum

цгиэ, нипчи, пчс
Center of Hygiene and 
Epidemiology, RAPI, 
Plague Control Station

республика крым
Republic of Crimea

комары (имаго и личинки): Cx. pipiens
Mosquitoes (larvae and imago): Cx. pipiens -

цгиэ
Center of Hygiene and 

Epidemiology
астраханская область
Astrakhan Region

комары: Cx. pipiens
Mosquitoes: Cx. pipiens - пчс

Plague Control Station

республика калмыкия
Republic of Kalmykia -

птицы: красноносый нырок (Netta rufina),  
кряква (Anas platyrhynchos)

Birds: rufous-crested duck (Netta rufina), mallard 
(Anas platyrhynchos)

пчс
Plague Control Station

курская область
Kursk Region - лошади (Equus ferus caballus)

Horses (Equus ferus caballus)
ветеринарная служба

Veterinary Service

воронежская область
Voronezh Region - комары: р. Anopheles

Mosquitoes: genus Anopheles

цгиэ
Center of Hygiene and 

Epidemiology
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ков, численность и видовой состав животных, об-
разующих биоценоз, антропогенная трансформация 
природной среды и др. [22, 23].

именно поэтому прогнозы, основанные только 
на анализе динамических рядов заболеваемости, не 
могут быть достаточно объективными [24].

кроме того, сочетанность природных очагов 
лзн и других арбовирусных болезней, имеющих 
свои специфические факторы влияния, увеличивает 
риск заражения людей одновременно несколькими 

патогенами, дифференциацию которых не всегда 
возможно проводить в условиях медицинских орга-
низаций. поэтому прогнозирование заболеваемости 
на территории сочетанных очагов еще более пробле-
матично в связи с необходимостью учета дополни-
тельных факторов, связанных с коинфицированием.

прогнозирование заболеваемости только по 
влиянию какой-либо одной группы абиотических и 
биотических факторов вообще не имеет перспекти-
вы. с учетом выше изложенного необходимо отме-
тить, что адекватной модели прогнозирования забо-
леваемости лзн в настоящее время нет.

на данном этапе исследований с целью разра-
ботки краткосрочного прогноза развития ситуации 
по лзн специалистами референс-центра проведен 
факторный анализ влияния абиотических факторов 
на течение эпидемического процесса лзн на отдель-
ных территориях российской Федерации, где еже-
годно регистрируются случаи заболевания. 

по данным отечественных и зарубежных ис-
следований установлено, что наиболее достовер-
ным абиотическим фактором, влияющим на тече-
ние эпидемического процесса лзн, является тем-
пература воздуха, которая является основополагаю-
щей для скорости амплификации вируса в организ-
ме переносчиков. кроме этого, отмечено влияние 
засушливой весны с последующей повышенной 
влажностью воздуха на повышение инфицирован-
ности комаров [3].

таким образом, температура и влажность воз-
духа, возможно, могут иметь влияние на повышение 

рис. 1. выделение различных генотипов взн на территории российской Федерации в период 1999–2019 гг.:
1 – волгоградская область: 1 генотип (1999–2006, 2016, 2018); 2 генотип (2007, 2010–2014, 2017, 2018, 2019); 4 генотип (2002–2006, 2018). 
2 – астраханская область: 1 генотип (1999, 2003, 2005, 2006, 2012, 2013, 2015, 2016, 2018); 2 генотип (2019); 4 генотип (2002, 2012). 3 – республика 
калмыкия: 2 генотип (2018);4 генотип (2018). 4 – ростовская область: 2 генотип (2000–2006, 2010, 2018, 2019). 5 – воронежская область: 2 гено-
тип (2010–2011, 2018). 6 – курская область: 2 генотип (2019). 7 – республика крым: 2 генотип (2018); 4 генотип (2018). 8 – ставропольский край:  
1 генотип (2012); 2 генотип (2019). 9 – краснодарский край: 2 генотип (2019); 4 генотип (1998). 10 – саратовская область: 2 генотип (2013, 2015).  
11 – курганская область: 1 генотип (1972, 2015). 12 – омская область: 1, 2 генотип (1981, 1983, 1986, 1989, 2007, 2012, 2014, 2015). 13 – новосибирская 
область: 1, 2 генотип (1991, 2002–2004, 2006, 2011, 2015). 14 – алтайский край: 1 генотип (2003, 2007). 15 – томская область: 1 генотип (2004, 2011). 
16 – красноярский край: 1 генотип (2002–2004). 17 – еврейская автономная область: 2 генотип (2013). 18 – приморский край: 1 генотип (2002–2006)

Fig. 1. Isolation of various WNV genotypes in the Russian Federation during the period of 1999–2019:
1 – Volgograd Region: genotype 1 (1999–2006, 2016, 2018); genotype 2 (2007, 2010–2014, 2017, 2018, 2019); genotype 4 (2002–2006, 2018). 2 – Astrakhan 
Region: genotype 1 (1999, 2003, 2005, 2006, 2012, 2013, 2015, 2016, 2018); genotype 2 (2019); genotype 4 (2002, 2012). 3 – Kalmyk Republic: genotype 2 
(2018); genotype 4 (2018). 4 – Rostov Region: genotype 2 (2000–2006, 2010, 2018, 2019). 5 – Voronezh Region: genotype 2 (2010–2011, 2018). 6 – Kursk 
Region: genotype 2 (2019). 7 – Republic of Crimea: genotype 2 (2018); genotype 4 (2018). 8 – Stavropol Territory: genotype 1(2012); genotype 2 (2019).  
9 – Krasnodar Territory: genotype 2 (2019); genotype 4 (1998). 10 – Saratov Region: genotype 2 (2013, 2015). 11 – Kurgan Region: genotype 1 (1972, 2015). 
12 – Omsk Region: genotype 1, 2 (1981, 1983, 1986, 1989, 2007, 2012, 2014, 2015). 13 – Novosibirsk Region: genotype 1, 2 (1991, 2002–2004, 2006, 2011, 
2015). 14 – Altai Territory: genotype 1 (2003, 2007). 15 – Tomsk Region: genotype 1 (2004, 2011). 16 – Krasnoyarsk Territory: genotype 1 (2002–2004).  
17 – Jewish Autonomous Region: genotype 2 (2013). 18 – Primorsk Territory: genotype 1 (2002–2006)

рис. 2. территории российской Федерации, где выявлены IgG 
к взн у населения в 2019 г. на круговых диаграммах показана 
доля серопозитивных проб из числа обследованного населения

Fig. 2. The territory of the Russian Federation, where IgG to WNV 
was detected in the population in 2019. Pie charts show the propor-
tion of seropositive samples of population surveyed
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инфицированности комаров, которая в той или иной 
степени влияет на заболеваемость населения. 

в нашей работе мы провели определение влия-
ния среднесезонных температур воздуха весеннего 
и летнего периодов, а также средних величин ве-
сенней и летней относительной влажности воздуха 
(как показателя, напрямую зависящего от количе-
ства осадков, водной площади и температуры воз-
духа) на количество выявленных случаев заболева-
ния лзн на территориях различных ландшафтных 
зон и типов очагов.

нами использованы ретроспективные данные: 
климатические – среднегодовые и среднесезонные 
(весна, лето) температуры воздуха за 23 последних 
года (по всем областям), показатели относительной 
влажности воздуха весеннего (апрель, май) и летне-
го (июнь, июль, август) периодов по волгоградской 
(за 21 год), астраханской (за 6 лет) и ростовской 
(за 6 лет) областям и число зарегистрированных 
случаев лзн за аналогичные периоды в изучаемых 
областях. 

корреляционный анализ влияния факторов на 
заболеваемость лзн проводился при помощи про-
граммы Microsoft Exсel 2016. для оценки силы 
корреляционной связи (r) использовалась шкала 
чеддока. для получения ретроспективных климати-
ческих данных использованы электронные ресурсы 
(www.pogodaiklimat.ru и weatherarchive.ru). период 
наблюдения для каждой области определялся на-
личием ретроспективных климатических данных в 
базе электронных ресурсов. 

в результате корреляционного анализа выявле-
на прямая зависимость количества случаев лзн от 
средних температур воздуха (среднегодовых, сред-
несезонных весны и лета) и обратная – от среднесе-
зонной влажности воздуха лета и весны.

влияние данных факторов максимально отра-
жается на уровне заболеваемости населения лзн на 
территории ростовской области. высокая обратно 
пропорциональная связь определена со средними 
значениями влажности воздуха весеннего периода 
(r = -0,808). с другими изучаемыми факторами вы-
явлена связь умеренной силы: обратная зависимость 
со среднесезонными значениями влажности воздуха 
летнего периода (r = -0,437) и прямая со средними 
температурами воздуха (среднегодовая температура 
(r = 0,389), средняя за весенний период (r = 0,489) и 
летний период (r = 0,426). 

в волгоградской области выявлена связь замет-
ной силы между числом случаев заболевания лзн и 
средней температурой и влажностью воздуха лета 
(прямо пропорциональная r = 0,594 и обратно про-
порциональная r = -0,505 соответственно), умерен-
ной силы – со среднегодовой температурой воздуха 
(r = 0,367), слабой силы – со средней температурой 
воздуха весны (r = 0,138) и отсутствие связи – со 
средними значениями относительной влажности 
воздуха в весенний период. 

в астраханской области выявлена слабая прямо 

пропорциональная корреляционная связь заболевае-
мости населения лзн со среднегодовой (r = 0,259), 
среднесезонной температурой весны (r = 0,288) и 
обратно пропорциональная со средними значениями 
влажности воздуха весеннего периода (r = -0,277), 
а также отсутствие связи со среднесезонной тем-
пературой воздуха лета. однако, средние значения 
относительной влажности воздуха лета, как и на 
территориях волгоградской и ростовской областей 
за изученный период показали обратно пропорцио-
нальное влияние средней силы (r = -0,581) на коли-
чество случаев лзн.

для принятия решения об отклонении или не 
отклонении нулевой гипотезы оценка достоверности 
полученных результатов проводилась двумя спосо-
бами: при сравнении расчетного t-критерия с кри-
тическими значениями t-критерия (tкр) стьюдента 
по уровням статистической значимости (p = 0,05 и 
выше) и со стандартными коэффициентами, которые 
считаются достоверными по л.с. каминскому. 

в результате значимыми для прогнозиро-
вания развития ситуации по лзн на территории 
волгоградской области можно считать показатели 
среднесезонной температуры лета (t>tкр для p = 0,001 
и 99 % вероятности по л.с. каминскому) и средне-
месячные показатели влажности воздуха весеннего 
и летнего периодов (t>tкр для p = 0,05 и 98 % вероят-
ности по л.с. каминскому). для ростовской области 
достоверны результаты корреляции со среднемесяч-
ными температурами лета и весны (t>tкр для p = 0,05 
и 95 % вероятности по л.с. каминскому). влияние 
рассматриваемых факторов на заболеваемость насе-
ления в природном очаге астраханской области не 
выявили достоверности корреляционной зависимо-
сти. таким образом, одни и те же факторы на терри-
ториях разных климатических зон и в разных типах 
очагов имеют различные влияния.

в связи с подъемом заболеваемости лзн в 
2018 г. подобный корреляционный анализ между 
среднемесячными температурами воздуха и месяч-
ным количеством осадков проведен в хорватии. 
выявлена положительная умеренная корреляция 
между числом случаев лзн и среднемесячными тем-
пературами воздуха как в восточных, так и в северо-
западных районах хорватии (коэффициент корреля-
ции пирсона; r = 0,50 и 0,49 соответственно). между 
числом случаев лзн и месячным количеством 
осадков (мм) выявлена отрицательная слабая и уме-
ренная корреляция (r = -0,13 в восточных районах;  
r = -0,56 в северо-западных) [25].

таким образом, изменения погодных характери-
стик в связи с глобальным потеплением на сегодня 
остаются наиболее общими и доступными для про-
гнозирования их влияния на переносчиков и на риск 
заболеваемости лзн людей, однако их действие бу-
дет ограничено конкретной территорией в краткос-
рочном прогнозе.

существенная разница температур и отличия 
климатических условий в разных климатических 
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поясах россии не позволяют представить прогноз 
климата по субъектам, только совокупность реально 
сложившихся разнообразных абиотических и биоти-
ческих факторов будет определять развитие ситуа-
ции по лзн на каждой конкретной территории. в це-
лом по рФ климатические тренды потепления будут 
сохраняться и в 2020 г. количество аномальных кли-
матических явлений, по прогнозам росгидромета, 
будет еще больше, чем в прошедшие сезоны.

в целом по россии сохранятся общие тенденции 
развития ситуации – интенсивность эпидемического 
процесса на эндемичных по лзн территориях евро-
пейской части, наиболее вероятно, будет повышен-
ной за счет возможных локальных подъемов заболе-
ваемости в субъектах Южного и северо-кавказского 
федеральных округов, связанные с совпадением 
комплекса благоприятных для взн природно-
климатических условий и социальных факторов, не 
препятствующих выявлению заболевших. рост за-
болеваемости может сопровождаться высокими по-
казателями летальности в связи с увеличением доли 
нейроинвазивных форм заболевания, вовлечением в 
эпидемический процесс населения старшего возрас-
та и возможным коинфицированием другими арбо-
вирусами. 
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н.В. рудаков1,2, с.н. Шпынов1,2, н.а. Пеньевская1,2, д.В. Транквилевский3, е.В. яцменко4, а.и. блох1,2

ЭПидемиологичеСкая Ситуация По клещевЫм риккетСиозам  
в роССийСкой федерации в 2010–2019 гг. и Прогноз на 2020 г.

1ФБУН «Омский научно-исследовательский институт природно-очаговых инфекций», Омск, Российская Федерация; 2ГБОУ ВО 
«Омский государственный медицинский университет», Омск, Российская Федерация; 3ФБУЗ «Федеральный центр гигиены и эпи-

демиологии», Москва, Российская Федерация; 4Федеральная служба по надзору в сфере защиты прав потребителей и благополучия 
человека, Москва, Российская Федерация

цель – проанализировать заболеваемость сибирским клещевым тифом (скт) в российской Федерации в период 
с 2010 по 2019 год, астраханской пятнистой лихорадкой (апл) и средиземноморской лихорадкой (сл) с момента 
официальной регистрации, дать прогноз развития эпидемического процесса при эндемических риккетсиозах на 
2020 г. материалы и методы. проведен анализ заболеваемости скт, апл и сл в россии за периоды 2010–2019, 
2013–2019 и 2014–2019 гг. соответственно в сопоставлении с результатами зоолого-энтомологических наблюде-
ний. результаты и обсуждение. среднемноголетний показатель заболеваемости скт за 2010–2019 гг. в целом по 
россии составил 1,1 0/0000 (ди95 1,05÷1,08) при отсутствии тенденции к изменению. максимальная относительная 
инцидентность скт характерна для сибирского федерального округа (сФо), где среднемноголетний показатель 
заболеваемости за 2010–2019 гг. составил 6,28 на 100 тыс. населения. на втором месте дальневосточный фе-
деральный округ (дФо) – 5,17 0/0000, на третьем уральский федеральный округ (уФо) – 0,1 0/0000. при оценке 
десятилетней динамики относительной инцидентности скт выявлена значимая тенденция к ее повышению в 
дФо, стабилизации в сФо и к снижению в уФо. достоверная тенденция к росту заболеваемости скт выяв-
лена в республике алтай и хабаровском крае. значительный тренд к снижению заболеваемости скт отмечен в 
забайкальском и красноярском краях, курганской области и республике хакасия. выраженная тенденция к повы-
шению заболеваемости средиземноморской лихорадкой выявлена в республике крым. в астраханской области и 
республике калмыкия наметилась выраженная тенденция к снижению заболеваемости астраханской пятнистой 
лихорадкой.

Ключевые слова: сибирский клещевой тиф, астраханская пятнистая лихорадка, средиземноморская лихорадка, 
клещевые риккетсиозы, заболеваемость, прогноз.
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Abstract. Objective of the study was to analyze the incidence of Siberian tick-borne typhus (STBT) in the Russian 
Federation between 2010 and 2019, Astrakhan spotted fever (ASF) and Mediterranean fever (MF) since official registra-
tion, and forecast the development of the epidemic process for endemic rickettsioses for 2020. Materials and methods. 
The analysis of the incidence of STBT, ASF and MF in the Russian Federation over the period of 2010–2019, 2013–2019 
and 2014–2019, respectively, in relation to the results of zoological-entomological monitoring. Results and discussion. 
The average long-term incidence rate of STBT for 2010–2019 in the Russian Federation on the whole was 1.1 0/0000 
(DI95 1.05÷1.08) without trends towards change. The maximum relative incidence of STBT is typical for the Siberian 
Federal District (SFD) where the average long-term incidence rate for 2010–2019 amounted to 6.28 per 100 thousand 
of the population. In the second place is the Far Eastern Federal District (FEFD) – 5.17 0/0000, in third – the Ural Federal 
District (UFD) – 0.1 0/0000. When assessing the 10-year dynamics of the relative incidence of STBT, we have revealed a 
significant tendency to increase in the FEFD, a tendency to stabilize in the SFD and a significant downward trend – in the 
UFD. A reliable increasing trend in STBT incidence was detected in the Altai Republic and in the Khabarovsk Territory. 
Major decline in STBT incidence was observed in the Trans-Baikal territory, Krasnoyarsk territory, Kurgan Region and 
the Republic of Khakassia. There is a marked tendency to increase in the incidence of MF in the Republic of Crimea. In 
the Astrakhan Region and the Republic of Kalmykia, there is an expressed tendency towards the reduction in the ASF 
morbidity rates.

Key words: Siberian tick-borne typhus, Astrakhan spotted fever, Mediterranean fever, tick-borne rickettsioses, mor-
bidity, prognosis.
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клещевые риккетсиозы (кр) – группа трансмис-
сивных риккетсиальных инфекций, передаваемых 
иксодовыми клещами, реже другими кровососущи-
ми членистоногими, характеризующихся первичным 
аффектом на месте присасывания переносчика (при 
большинстве риккетсиозов), лимфангоитом, лимфа-
денитом, пятнисто-папулезной или геморрагической 
сыпью, интоксикацией, генерализованным эндова-
скулитом [1].

в форме № 2 Федерального статистического 
наблюдения «сведения об инфекционных и парази-
тарных заболеваниях» предусмотрена регистрация 
заболеваний из группы клещевой пятнистой лихо-
радки (кпл): сибирского клещевого тифа (скт) 
и астраханской пятнистой лихорадкой (апл). на 
территории республики крым с 30-х годов прошло-
го века регистрируется заболеваемость средиземно-
морской (марсельской) лихорадкой (сл) [2], которая 
в настоящее время в форме № 2 регистрируется в 
графе «риккетсиозы».

сибирский клещевой тиф – облигатно-транс-
миссивная природно-очаговая инфекция, возбу-
дитель которой (Rickettsia sibirica subsp. sibirica) 
передается человеку клещами преимущественно из 
родов Dermacentor (D. nuttalli, D. silvarum, D. mar-
ginatus и D. reticulatus) и Haemaphysalis (H. con-
cinna) [1]. код по международной классификации 
болезней  мкб-10: A77.2 – пятнистая лихорадка, 
вызываемая R. sibirica. нозоареал скт со значи-
тельными эпидемиологическими проявлениями 
обширен и охватывает в россии южные районы 
зауралья, сибири, приморье с его островной частью 
и приамурье. природные очаги распространены 
также в казахстане, монголии и китае. в настоящее 
время выделяют два подвида R. sibirica: R. sibirica 
subsp. sibirica (с геновариантом R. sibirica BJ-90) 
и R. sibirica subsp. mongolotimonae [3, 4], из них в 
россии доказано наличие R. sibirica subsp. sibirica и 
R. sibirica BJ-90 [1].

астраханская пятнистая лихорадка – облигатно-
трансмиссивная инфекция, возбудитель которой – 
R. conorii subsp. caspia – относится к генокомплек-
су R. conorii [5] и передается человеку клещами 
Rhipicephalus pumilio. код по мкб-10: A77.1 – пят-
нистая лихорадка, вызываемая видом R. conorii. 
апл является эндемическим природно-очаговым 
заболеванием, характерным преимущественно для 
астраханской области [6, 7]. этот клещевой риккет-
сиоз регистрируют также в республике калмыкия, 
предполагается его наличие в волгоградской об-
ласти и западном казахстане, кроме этого ежегод-
но регистрируют, как правило, несколько завозных 
случаев заболевания в москве и санкт-петербурге. 

случаи заболеваний апл регистрируют с апреля по 
октябрь, что связано с периодом активности имаго 
клещей Rh. pumilio. пик сезонной заболеваемости 
(июль–август) связан с ювенальной генерацией это-
го вида клещей, когда нимфы обнаруживаются на 
домашних (собака, кошка) и синантропных (еж, до-
мовая мышь и др.) животных и могут нападать на 
людей [6].

средиземноморская лихорадка – облигатно-
трансмиссивная инфекция, возбудитель которой – 
R. conorii subsp. conorii – относится к геноком-
плексу R. conorii [5] и передается человеку кле-
щами Rh. sanguineus. код по мкб-10: A77.1 – пят-
нистая лихорадка, вызываемая видом R. conorii. 
очаги сл распространены в россии на территории 
республики крым [8–10]. заболевание регистри-
руется в приморских населенных пунктах: городах 
евпатория, алушта, ялта, судак, Феодосия, керчь 
и севастополь, а также в сакском, черноморском, 
симферопольском, ленинском, бахчисарайском и 
других районах [9].

применение молекулярных методов позволило 
генотипировать в иксодовых клещах и биологиче-
ском материале от пациентов с клинической карти-
ной, характерной для кр, не только этиологические 
агенты указанных риккетсиозов, но и другие рик-
кетсии группы кпл (R. heilongjiangensis, R. sibirica 
BJ-90, R. slovaca, R. raoultii, R. aeschlimannii и R. hel-
vetica) и «предковой» группы (Candidatus Rickettsia 
tarasevichiae) как в очагах эндемических риккетсио-
зов, так и на неэндемичных по этим нозологическим 
формам территориях рФ [1, 11–14].

цель исследования – проанализировать эпи-
демическую ситуацию по клещевым риккетсиозам 
в российской Федерации за период 2010–2019 гг. 
на различных административных территориях 
страны и дать прогноз развития эпидемического 
процесса на 2020 г. с учетом результатов зоолого-
энтомологических наблюдений.

материалы и методы

ретроспективный эпидемиологический анализ 
заболеваемости скт, апл и сл в россии прове-
ден с использованием данных формы № 2 государ-
ственной статистической отчетности «сведения об 
инфекционных и паразитарных заболеваниях» за 
периоды 2010–2019, 2013–2019 и 2014–2019 гг. со-
ответственно. многолетние тенденции развития 
эпидемического процесса скт определяли пря-
молинейным выравниванием динамических рядов 
показателей заболеваемости (простая линейная ре-
грессия: y=ax+b) методом наименьших квадратов 
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с вычислением коэффициента детерминации (R2) и 
проверкой значимости наклона линии регрессии с 
помощью F-критерия (критический уровень значи-
мости принимали равным 0,05) [15]. для количе-
ственной оценки тенденции вычисляли среднегодо-
вой темп прироста/снижения (тпр/сн.). доверительные 
интервалы (95 % ди) среднемноголетних показате-
лей заболеваемости рассчитывали по методу вальда. 
расчеты и составление диаграмм осуществляли 
с применением пакета прикладных программ MS 
Excel 2016 (Microsoft Office Professional Plus 2016). 
для составления прогноза заболеваемости населе-
ния скт, апл и сл на 2020 г. использовали экспо-
ненциальное сглаживание, реализованное в модуле 
«лист прогноза» в MS Excel 2016.

анализ прогноза численности мелких млеко-
питающих (мм) и иксодовых клещей (ик), влияю-
щих на формирование проявлений эпидемической 
ситуации по клещевым риккетсиозам в россии в 
2020 г., осуществлен на основании данных, предо-
ставленных Фбуз «Федеральный центр гигиены и 
эпидемиологии».

результаты и обсуждение

согласно данным официальной статистики, 
всего с 2010 по 2019 год в россии зарегистрировано 
15470 случаев скт. постепенный рост заболевае-
мости отмечался с 0,96 0/0000 в 2010 г. до 1,07 0/0000 в 
2019 г. (рисунок), максимальный за этот период по-
казатель зарегистрирован в 2012 г. – 1,23 0/0000 (1760 
случаев), минимальный показатель – 0,96 0/0000 (1364 
случая) в 2010 г. как и при других трансмиссивных 
природно-очаговых инфекциях, интенсивность про-
явления эпидемического процесса скт характери-
зуется цикличностью и территориальной неравно-
мерностью распространения из-за влияния многих 
биотических и абиотических факторов [1, 16].

официальная регистрация скт ведется на 
территории 17 субъектов рФ: в уральском феде-
ральном округе (уФо) – курганская и тюменская 
области; сибирском (сФо) – республики алтай, 
тыва и хакасия, алтайский и красноярский края, 
иркутская, кемеровская, новосибирская и омская 
области; дальневосточном (дФо) – республика 
бурятия, забайкальский, приморский и хабаровский 
края, амурская область и еврейская автономная об-
ласть [16]. наиболее эпидемически значимы горно-
степные очаги скт с переносчиком D. nuttalli и ле-
состепные очаги, связанные с D. nuttalli, D. silvarum 
и D. marginatus. наиболее высокие среднемного-
летние показатели заболеваемости скт отмечены 
в республике алтай, алтайском крае, республиках 
хакассия и тыва (76,7, 32,4, 25,0 и 15,4 0/0000 соответ-
ственно).

в омской области случаи скт начали реги-
стрировать только с 2014 г. (14 случаев за 6 лет). в 
курганской области в 2012 г. последний раз выяв-
лено 29 случаев – это максимальный показатель за 

весь наблюдаемый период, а с 2013 г. прекратилась 
официальная регистрация скт, что требует допол-
нительного изучения причин отсутствия выявления 
новых случаев.

ранжирование территорий по уровню заболе-
ваний приведено нами ранее [16]. низкий уровень 
заболеваемости характеризуют среднемноголетние 
показатели, равные или менее 5,8 на 100 тыс. насе-
ления, средний уровень – от 5,8 до 9,7 0/0000, выше 
среднего – от 9,8 до 16,3 0/0000, высокий – от 16,4 до 
30,4 0/0000, очень высокий – ≥30,5 0/0000.

в сибирском федеральном округе все субъекты, 
за исключением томской области, эндемичны по скт. 
по среднемноголетним показателям заболеваемости 
скт республика алтай отнесена к территориям с 
очень высоким уровнем заболеваемости, алтайский 
край и республика хакасия – с высоким уровнем. 
уровень заболеваемости скт выше среднего отме-
чен в республике тыва. в остальных субъектах сФо 
среднемноголетние показатели соответствуют низ-
кому уровню заболеваемости (красноярский край, 
иркутская, кемеровская, новосибирская и омская 
области). в дФо в пяти из шести субъектов ежегод-
но регистрируют заболеваемость скт. средний уро-
вень отмечен в хабаровском крае, амурской области 
и еврейской ао, низкий – в республике бурятия, 
забайкальском и приморском краях. в уФо случаи 
заболеваний скт регистрировали в курганской и 
тюменской областях. остальные субъекты уФо не 
являются эндемичными по скт [16].

среднемноголетний показатель заболеваемости 
скт за 2010–2019 гг. в целом по россии составил 
1,1 0/0000 (ди951,05÷1,08) при отсутствии тенденции к 
изменению. между федеральными округами и меж-
ду субъектами, входящими в их состав, существу-
ют заметные отличия по уровням заболеваемости 
и тенденциям развития эпидемического процесса 
скт (таблица). в целом, максимальная заболевае-
мость скт характерна для сФо, в котором средне-
многолетний показатель за 2010–2019 гг. составил 
6,28 на 100 тыс. населения. на втором месте дФо 
(5,17 0/0000), на третьем – уФо (0,1 0/0000). при оценке 
десятилетней динамики относительной инцидентно-
сти скт по федеральным округам выявлена значимая 
тенденция к ее повышению в дФо (тпр.2010–2019=7,9 %, 
R2=78,3 %, р=0,001) и тенденция к ее стабилиза-
ции в сФо (тсн.2010–2019=1,8 %, R2=22,8 %, р=0,16). в 
уФо выявлена значимая тенденция к ее снижению 
(тсн.2010–2019=24,9 %, R2=37,2 %, р=0,06).

анализ значений интенсивного показателя за пе-
риод с 2010 по 2019 год с учетом данных последних 
четырех лет (2016–2019 гг.) позволяет выявить неко-
торые тенденции в структуре заболеваемости скт в 
разрезе федеральных округов за последние пять лет 
(2016–2020 гг.). в дальневосточном федеральном 
округе за этот период произошел рост показателя 
заболеваемости на 100 тыс. населения в 2,2 раза – с 
3,58 (2010 г.) до 7,82 (2019 г.). незначительное сни-
жение этого показателя за указанный период произо-



Проблемы особо опасных инфекций. 2020; 1        ОБЗОРЫ

64

шло в сибирском федеральном округе – с 5,66 до 
5,56 на 100 тыс. населения. помимо влияния при-
родных факторов, это может быть связано с исклю-
чением республики бурятия и забайкальского края 
из состава сФо и передачей в дФо в 2018 г., а также 
началом регистрации с 2014 г. скт в омской обла-
сти с низким значением интенсивного показателя за-
болеваемости от 0 до 0,3 0/0000 ежегодно. эти события 
и обозначившаяся с 2010 г. тенденция к снижению 
показателя заболеваемости на 100 тыс. населения в 
сФо обусловили современную ситуацию. в 2016 г. 
значения показателей выровнялись и составили 6,02 
и 6,19 0/0000 в сФо и дво соответственно, а в 2018 г. 
зарегистрированы на уровнях 5,11 и 6,93 0/0000. 
процессы и события, повлиявшие на это, привели к 
изменению структуры заболеваемости скт в разрезе 
федеральных округов, и в 2019 г. соотношение зна-
чений интенсивного показателя составило 5,56 0/0000 
в сФо и 7,82 0/0000 в дФо.

по скт достоверная тенденция к росту заболе-
ваемости выявлена в республике алтай (тпр=7,6 %, 
R2=72,1%, p=0,0019) и в хабаровском крае 
(тпр=11,0 %, R2=82,1 %, p=0,0003). значительный 
тренд к снижению заболеваемости скт отмечен в 
забайкальском (тсн=19,4 %, R2=65,7 %, p=0,0044) и 
красноярском краях (тсн=9,6 %, R2=53,8 %, p=0,016), 
курганской области (тсн=40,3 %, R2=53,3 %, p=0,017) 

и республике хакасия (тсн=19,5 %, R2=69,2 %, 
p=0,0028).

в шести субъектах темпы снижения заболевае-
мости, рассчитанные методом наименьших квадра-
тов, составили от 2,1 до 8,6 %. однако низкие значе-
ния коэффициента детерминации (R2) и p-уровня для 
наклона линии тренда свидетельствуют о том, что 
линейная регрессия недостаточно точно описывает 
динамику изменений анализируемых показателей.

с момента включения апл как отдельной но-
зологической формы в официальную регистрацию в 
россии (с 2013 по 2019 год) зарегистрировано 2018 
случаев этой инфекции, из них 97,7 % случаев – на 
территории астраханской области. показатель забо-
леваемости на 100 тыс. населения в россии составил 
от 0,12 (2017 г.) до 0,28 (2013 г.). показатель заболе-
ваемости апл на 100 тыс. населения в астраханской 
области составил в этот период от 16,69 до 38,05 со-
ответственно. в 2013 г. на территории российской 
Федерации и астраханской области зарегистрирова-
но соответственно 398/386 случаев апл; в 2014 г. – 
295/290; в 2015 г. – 314/310; в 2016 г. – 299/293; в 
2017 г. – 176/170; в 2018 г. – 290/282 и в 2019 г. – 
246/241. за этот же период интенсивные показате-
ли на 100 тыс. населения составили соответственно 
в 2013 г. – 0,28/38,05; 2014 г. – 0,20/28,57; 2015 г. – 
0,21/30,42; 2016 г. – 0,20/28,73; 2017 г. – 0,12/16,69; 

динамика заболеваемости сибирским клещевым тифом на эндемичных территориях уФо, сФо и дФо рФ за период 2010–2019 гг.

Dynamics of the incidence of Siberian tick typhus in the endemic territories of the Ural Federal District, Siberian Federal District and Far 
Eastern Federal District of the Russian Federation for the period 2010–2019
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Тенденции развития эпидемического процесса в эндемичных по скТ, аПл и сл субъектах российской федерации в 2010–2019 гг.
Trends in the development of the epidemic process of STBT, ASF, and MF in endemic regions of the Russian Federation in 2010–2019
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сибирский клещевой тиф (2000–2019 гг.)
Siberian tick born typhus (2000–2019)

российская Федерация
Russian Federation 1,07 (1,05÷1,08) -0,5 % 3,8 % 0,5876 1,04 (0,87÷1,22) нет

No
н.д.

Not do
нет
No

алтайский край
Altai Territory 23,25 (22,64÷23,86) -2,5 % 31,5 % 0,0912 17,36 (12,29÷22,42) нет

No
нет
No

нет
No

амурская область
Amur Region 1,64 (1,36÷1,91) -8,6 % 25,7 % 0,1346 0,99 (0,00÷2,37) нет

No
нет
No

нет
No

еврейская ао
Jewish Autonomy Region 9,29 (7,84÷10,74) 2,2 % 6,3 % 0,4832 11,01 (6,47÷15,54) нет

No
повышение

Increase
повышение

Increase

забайкальский край
Zabaykalsky Territory 2,03 (1,76÷2,30) -19,4 % 65,7 % 0,0044 0,25 (0,00÷2,18) снижение

Decrease
нет
No

нет
No

иркутская область
Irkutsk Region 2,60 (2,39÷2,80) -6,0 % 31,1 % 0,0937 1,78 (0,00÷3,57) нет

No
нет
No

нет
No

кемеровская область
Kemerovo Region 0,28 (0,21÷0,34) -4,6 % 11,8 % 0,3321 0,19 (0,00÷0,40) нет

No
повышение

Increase
повышение

Increase

красноярский край
Krasnoyarsk Territory 2,47 (2,28÷2,65) -9,6 % 53,8 % 0,0158 1,31 (0,00÷2,97) снижение

Decrease
повышение

Increase
повышение

Increase

курганская область
Kurgan Region 0,73 (0,55÷0,91) -40,3 % 53,3 % 0,0166 0,98 (0,00÷0,59) снижение

Decrease
нет
No

нет
No

новосибирская область
Novosibirsk Region 6,40 (6,10÷6,70) 2,9 % 9,8 % 0,3791 6,35 (3,34÷9,36) нет

No
повышение

Increase
повышение

Increase

омская область
Omsk Region 0,07 (0,03÷0,11) 18,2 % 15,5 % 0,2597 0,13 (0,00÷0,30) нет

No
снижение
Decrease

нет
No

приморский край
Primorsky Territory 6,18 (5,83÷6,53) 4,4 % 34,4 % 0,0749 9,14 (7,15÷11,12) нет

No
снижение
Decrease

нет
No

республика бурятия
Republic of Buryatia 1,90 (1,63÷2,17) 1,4 % 1,9 % 0,7037 1,47 (0,60÷2,34) нет

No
повышение

Increase
повышение

Increase

республика хакасия
Republic of Khakassia 10,51 (9,64÷11,38) -19,5 % 69,2 % 0,0028 0,46 (0,00÷9,28) снижение

Decrease
нет
No

нет
No

республика алтай
Altai Republic 87,45 (83,48÷91,42) 7,6 % 72,1 % 0,0019 122,7 (94,67÷150,74) повышение

Increase
повышение

Increase
повышение

Increase

республика тыва
Tyva Republic 18,88 (17,36÷20,40) -2,1 % 5,0 % 0,5357 13,88 (3,70÷24,05) нет

No
нет
No

нет
No

тюменская область
Tyumen Region 0,31 (0,22÷0,40) -2,6 % 0,8 % 0,8117 0,8 (0,25÷1,36) нет

No
повышение

Increase
повышение

Increase

хабаровский край
Khabarovsk Territory 12,79 (12,19÷13,40) 11,0 % 82,1 % 0,0003 20,29 (16,02÷24,55) повышение

Increase
повышение

Increase
повышение

Increase

астраханская пятнистая лихорадка (2013–2019 гг.)
Astrakhan spotted fever (2013–2019)

астраханская область
Astrakhan Region 27,69 (26,47÷28,91) -7,6 % 48,4 % 0,0826 20,05 (9,59÷30,52) нет

No
повышение

Increase
повышение

Increase

республика калмыкия
Republic of Kalmykia 1,93 (1,31÷2,55) -14,6 % 36,8 % 0,1490 0,82 (0,00÷2,74) нет

No
снижение
Decrease

нет
No

средиземноморская лихорадка (2014–2019 гг.)
Mediterranean fever (2014–2019)

республика крым
Republic of Crimea 1,69 (1,43÷1,95) 30,2 % 92,6 % 0,0021 3,92 (3,67÷4,16) повышение

Increase
повышение

Increase
повышение

Increase

г. севастополь
Sevastopol 1,82 (1,25÷2,39) 9,0 % 15,0 % 0,5195 2,50 (1,10÷3,90) нет

No
повышение

Increase
повышение

Increase
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2018 г. – 0,20/27,68; 2019 г. – 0,17/23,67 0/0000.
при анализе заболеваемости апл в астра-

ханской области (ЮФо) за 2013–2019 гг. среднемно-
голетний показатель составил 27,69 0/0000 с минималь-
ным значением в 2017 г. (16,69 0/0000) и максималь-
ным в 2013 г. (38,05 0/00000). в республике калмыкия 
среднемноголетний показатель заболеваемости 
апл за этот период составил 1,93 0/0000 с минималь-
ным уровнем в 2019 г. (0,72 0/0000) и максимальным 
в 2013 г. (3,85 0/0000). за анализируемый период в 
астраханской области наметилась тенденция к сни-
жению заболеваемости апл (таблица), с темпом 
снижения 7,6 % (R2=48,4 %, p=0,08) и в республике 
калмыкия 14,6 % (R2=36,8 %, p=0,15).

начиная с 2014 г. (с момента официальной ре-
гистрации средиземноморской лихорадки (сл) в 
россии) в республике крым наметилась тенденция 
к росту количества случаев этой инфекции. в 2015 г. 
зарегистрировано 16 случаев сл в республике крым 
(9) и городе федерального значения севастополь (7), 
в 2016 – 35 (32/3), в 2017 – 46 (36/10); в 2018–2019 гг. 
количество зарегистрированных случаев возросло 
до 61 (51/10 и 54/7 соответственно). устойчивая ак-
тивность очагов сл сохраняется в приморской зоне 
полуострова и связана с высокой численностью и по-
раженностью (до 100 %) дворовых и бродячих собак 
Rh. sanguineus [9]. максимум заболеваемости сл на 
полуострове приходится на май–сентябрь с пиком в 
июле–августе, что связано с максимальной активно-
стью Rh. sanguineus.

в республике крым (ЮФо) среднемноголетний 
показатель заболеваемости сл за 2014–2019 гг. со-
ставил 1,69 0/0000 с минимальным уровнем в 2014 г. 
(0,6 0/0000) и в 2019 г. (2,82 0/0000) достиг прогнози-
руемого максимального уровня [16]. в севастополе 
среднемноголетний показатель заболеваемости сл 
за 2014–2019 гг. составил 1,82 0/0000 с минимальным 
уровнем в 2016 г. (0,74 0/0000) и максимальным уров-
нем в 2017–2018 гг. (2,37 0/0000). в целом за анализиру-
емый период в республике крым выявлен выражен-
ный тренд к повышению заболеваемости сл (табли-
ца) с темпом прироста 30,2 % (R2=92,6 %, p=0,002).

таким образом, в азиатской части рФ при ана-
лизе заболеваемости на 100 тыс. населения скт в 
2010–2019 гг. выявлен выраженный тренд к повы-
шению интенсивности эпидемического процесса 
в дФо, наметилась тенденция к его снижению в 
сФо и уФо.

в европейской части россии в ЮФо при ана-
лизе заболеваемости сл на 100 тыс. населения в 
2014–2019 гг. выявлена тенденция к повышению ин-
тенсивности эпидемического процесса, при анализе 
заболеваемости апл за период 2013–2019 гг. наме-
тилась тенденция к снижению интенсивности эпи-
демического процесса.

в рамках деятельности референс-центра по мо-
ниторингу за риккетсиозами проведено обобщение 
прогнозируемых на 2020 г. данных о численности 
мелких млекопитающих и переносчиков (иксодовых 

клещей). на эндемичных по клещевым риккетсиозам 
территориях ЮФо, уФо, сФо и дво ожидаются 
среднемноголетние показатели численности резер-
вуарных хозяев и переносчиков этих инфекций, при 
благоприятных погодных условиях ожидается рост 
их численности и при неблагоприятных условиях – 
снижение численности.

прогноз численности мелких млекопитаю-
щих и иксодовых клещей (переносчиков риккетсий 
группы кпл) на территориях субъектов российской 
Федерации характеризуется неравномерностью (таб-
лица), что определяет степень напряженности эпи-
демической ситуации на различных территориях в 
очагах эндемичных кр.

анализ только показателей регистрируемой за-
болеваемости скт и/или другими клещевыми рик-
кетсиозами не позволяет с высокой точностью про-
гнозировать развитие эпидемической ситуации, в 
первую очередь, из-за существующих проблем ла-
бораторной верификации этой группы инфекций [1, 
14] и, как следствие, недоучета значительного числа 
случаев. в системе прогнозирования эпидемическо-
го проявления природных очагов болезней человека 
результаты эпидемиологического надзора и анализ 
экологического состояния компонентов паразитар-
ной системы имеют важное значение [17]. несмотря 
на увеличение в последние годы объемов проводи-
мых зоолого-энтомологических учетов численности 
резервуарных хозяев и переносчиков инфекций, в 
ряде территорий показатели остаются малы для по-
нимания динамики численности и инфицированно-
сти особей [17–19]. поэтому формируемые прогнозы 
необходимо оперативно корректировать на основе 
оперативных результатов зоолого-энтомологических 
наблюдений и лабораторного исследования материа-
ла, частично характеризующих состояние природ-
ных очагов.

для объективного составления прогноза заболе-
ваемости клещевыми риккетсиозами на эндемичных 
территориях российской Федерации с определени-
ем тенденций развития эпидемического процесса 
проведено сопоставление полученных прогнозных 
результатов анализа показателей заболеваемости с 
прогнозами численности мм и ик. при совпадении 
результатов обоих прогнозов вероятность тенденции 
прироста/снижения заболеваемости на анализируе-
мой территории возрастает, при несоответствии, по 
нашему мнению, целесообразно ориентироваться 
на более неблагоприятный сценарий. человеческий 
фактор может влиять на объективность результа-
тов, полученных как при диагностике и регистра-
ции случаев нозологической формы риккетсиоза 
врачами-клиницистами и эпидемиологами, так и при 
учете и прогнозе численности мм и ик зоологами 
и акарологами. именно от этого обстоятельства мо-
жет зависеть объективность полученных прогнозов, 
что предполагает совершенствование лабораторно-
клинических и клинико-эпидемиологических аспек-
тов диагностики, объективности учета и регистрации 
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нозологических форм, а также улучшение зоолого-
энтомологической работы в природных очагах энде-
мических риккетсиозов, учета и прогноза численно-
сти резервуарных хозяев и переносчиков риккетсий 
группы кпл.

сопоставление результатов эпидемиологиче-
ского анализа и прогноза численности мелких мле-
копитающих и иксодовых клещей свидетельствует о 
том, что при условии регистрации всех случаев забо-
левания с клинико-эпидемиологическим, а не только 
с лабораторным подтверждением, следует ожидать 
рост заболеваемости скт и другими клещевыми 
риккетсиозами в еврейской ао, в кемеровской об-
ласти, красноярском крае, новосибирской области, 
республиках алтай и бурятия, тюменской области 
и хабаровском крае. на остальных территориях 
следует ожидать уровня заболеваемости в пределах 
среднемноголетних значений.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
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цель работы – проведение анализа и разработка метода прогнозирования заболеваемости вирусного гепатита 
а (вга) с использованием план-графика вальда. материалы и методы. в работе использовали официальные 
статистические данные роспотребнадзора по заболеваемости вга в российской Федерации и в москве в период 
2010–2016 гг. результаты и обсуждение. в результате проведенного исследования установлено, что в российской 
Федерации в период 2010–2016 гг. в общей структуре зарегистрировано 67,7 % случаев вга среди взрослого на-
селения и 32,3 % среди детей; для взрослого населения в москве заболеваемость составила 79,8 %, детского на-
селения – 20,2 %. для оценки эпидемиологической обстановки по вга предложена методика прогнозирования 
заболеваемости с использованием план-графика вальда. по результатам проведенного анализа в москве среди 
взрослого населения пороговый уровень заболевания составил 38 случаев, колебания показателей средних зна-
чений зарегистрированы от 48 до 63 случаев. показано, что суммарно минимальный и максимальный уровни 
заболеваемости взрослого населения в 2017 г. составят 180 и 624 случая соответственно. прогноз числа случаев 
заболеваний среди детского населения определен по нарастающему итогу: минимальный помесячный уровень – 
7 случаев, максимальный – 17. помесячный прирост заболеваний установлен в 0,9 случаев. установлено, что воз-
можность суммарных минимального и максимального уровней заболеваемости среди детей в 2017 г. составит 84 
и 204 случая соответственно. предложенный метод план-графика вальда для прогнозирования заболеваемости 
вга позволит определить на предстоящий период как помесячное минимальное, так и максимальное число слу-
чаев заболеваний и обеспечит своевременное планирование проведения противоэпидемических мероприятий. 
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Analysis and Forecasting of Viral Hepatitis A Morbidity in the Russian Federation  
Using the Wald’s schedule
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Abstract. Objective of the study was to conduct the analysis and develop the method of forecasting of viral hepatitis 
A (VHA) incidence using Wald’s schedule. Materials and methods. The work is based on official statistical data of 
the Rospotrebnadzor on the VHA morbidity rates in the Russian Federation and Moscow city between 2010 and 2016. 
Results and discussion. It is established that in the overall incidence of VHA cases in the Russian Federation over the 
period of 2010–2016, 67.7 % were registered among adults and 32.3 % – among children; as for the incidence among 
adults in Moscow, it accounted for 79.8 %, and for children – 20.2 %. To assess epidemiological situation on VHA, 
forecasting approach using Wald’s schedule was put forward. Based on the results of the analysis conducted, the thresh-
old values for morbidity rates among adult population in Moscow stood at 38 cases, fluctuations in mean values ranged 
from 48 to 63 cases. It is shown that the total minimum and maximum levels of morbidity among adult population in 
2017 would account for 180 and 624 cases, respectively. Forecast of incidence among children is determined on an ac-
crual basis: minimum monthly level – 7 cases, maximum – 17. Monthly growth of infection is 0.9 cases. It is revealed 
that possible cumulative minimum and maximum morbidity rates among children would amount to 84 and 204 cases in 
2017, respectively. The proposed method of Wald’s schedule for VHA incidence forecasting will allow for determining 
both monthly minimum and maximum rates of infection for the upcoming period and provide for timely planning of 
anti-epidemic measures.

Key words: incidence, viral hepatitis A, forecasting, Wald’s schedule, immunity.
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предупреждение возможных изменений эпиде-
мической обстановки основывается на изучении и 
анализе ряда факторов, стимулирующих или пода-
вляющих возникновение инфекционных болезней на 
определенной территории. для осуществления кон-
троля за инфекционными заболеваниями особое зна-
чение имеет всесторонний статистический анализ, 
позволяющий четко наблюдать за эпидемическим 
процессом и своевременно оценивать эффективно-
сти противоэпидемических мероприятий [1, 2]. 

вирусный гепатит а (вга) остается одной из 
наиболее распространенных болезней на террито-
рии российской Федерации (рФ) и занимает важное 
место в структуре инфекционной заболеваемости. 
несмотря на проведение противоэпидемических 
мероприятий, вга сохраняет высокую эпидеми-
ческую значимость. за последние годы произош-
ли значительные изменения, характеризующиеся 
вовлечением в эпидемический процесс разных 
возрастных групп, в том числе лиц старше 40 лет. 
регистрация вга у лиц старшего возраста, наиболее 
вероятно, зависит от низкого уровня коллективного 
иммунитета к вирусу гепатита а, что показано ис-
следованиями, проведенными в санкт-петербурге 
в 2009–2010 гг. [3]. 

для выявления закономерностей развития и про-
явлений эпидемического процесса вирусного гепати-
та а при обработке информации используются мето-
ды эпидемиологической диагностики, предложенные 
в.д. беляковым [4]. основой служит метод статисти-
ческого анализа, позволяющий оценить уровень забо-
леваемости инфекцией при ее массовом распростра-
нении. вместе с тем применяемые методы эпидемио-
логического анализа инфекционной заболеваемости 
требуют внесения соответствующих коррективов по 
их совершенствованию, так как прогнозирование за-
болеваемости вга остается важной и не всегда своев-
ременно решаемой задачей [5, 6].

благодаря развитию информационных систем 
надзора, позволяющих анализировать и составлять 
прогнозы, в последние годы увеличивается число 
исследований по разработкам методов прогнозиро-
вания [7–10]. для составления эпидемиологических 
прогнозов и решения поставленных задач возможно 
использование различных сроков наблюдений забо-
леваемости [11, 12]. необходимость краткосрочных 
прогнозов (от нескольких дней до месяца) для про-
ведения неотложных мероприятий при ликвидации 
эпидемических очагов возникает с учетом инкуба-
ционных периодов для различных инфекционных 
болезней (несколько дней, недель или месяцев). для 
принятия стратегических решений используют и раз-
рабатывают долгосрочные прогнозы, в том числе на 
год вперед (база данных для прогноза заболеваемо-
сти бруцеллезом. свидетельство о государственной 

регистрации № 2019620053). при этом достижение 
достоверного уровня разработанных прогнозов воз-
никновения инфекционной заболеваемости в боль-
шинстве случаев не является трудоемким [13, 14]. 

при составлении ординарного уровня забо-
леваемости часто используется метод поточечной 
оценки. при этом для повышения достоверности 
результатов, полученных методом расчета эпиде-
мических порогов, применяют усредненные данные 
календарных месяцев за последние годы (5–10 лет). 
несмотря на то, что прогнозирование, основанное 
на поточечных оценках, является достаточно про-
стым, метод не предусматривает учет корреляции 
между последовательными наблюдениями. в связи 
с этим данный метод нашел применение только для 
получения грубых среднесрочных прогнозов инфек-
ционной заболеваемости [15].

в последние годы становится доступным прове-
дение прогнозирования на основе байесовских сетей 
в виде простой формы марковских моделей, позво-
ляющих оценить эпидемиологическую обстановку 
по числу инфицированных людей из общего числа 
обращений. однако байесовские сети не могут быть 
использованы в полной мере в эпидемиологии для 
прогнозирования заболеваемости из-за сложности 
алгоритма оценки параметров и в основном исполь-
зуются для краткосрочного прогнозирования инфек-
ционной заболеваемости [15]. 

краткосрочное прогнозирование заболевае-
мости от нескольких дней до месяца также можно 
осуществлять с помощью метода аналогий, позво-
ляющего оценить ситуацию, предпринять дополни-
тельные меры или исключить ранее разработанные 
мероприятия, не оказывающие влияния на заболева-
емость. использование данного метода также не на-
шло широкого применения для долгосрочного про-
гнозирования заболеваемости из-за необходимости 
предоставления большого объема статистических 
данных и более сложной системы выстраивания ме-
трик, для учета эффективности управления процес-
сом и неактуальной информацией [15].

в связи с этим предложение метода прогнози-
рования заболеваемости вирусным гепатитом а без 
учета факторов риска, оказывающих влияние на эпи-
демический процесс в различных субъектах рФ, яв-
ляется актуальным. 

цель исследования – проведение анализа и раз-
работка метода прогнозирования заболеваемости 
вга с использованием план-графика вальда.
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в работе дана оценка эпидемиологической 
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ческой обстановки на 2017 г. помимо этого проана-
лизированы сведения роспотребнадзора по заболе-
ваемости людей вирусным гепатитом а с 2010 по 
2016 год [16]. прогнозирование случаев заболевания 
вга осуществляли двумя методами: классическим с 
использованием линейной аппроксимации и предло-
женным нами методом план-графика вальда. 

известно, что эпидемиологическая значимость 
инфекционной болезни в течение всего изучаемого 
периода зависит от особенностей распределения за-
болеваемости и определяется ее распространенно-
стью и частотой регистрации случаев среди населе-
ния. на истолкование показателей заболеваемости 
оказывает влияние структура проявлений инфекции 
в виде сопоставления бессимптомных и манифест-
ных проявлений, хронических и латентных форм за-
болевших лиц, а также длительностью инкубацион-
ного периода инфекции. 

результаты и обсуждение

проведенный анализ заболеваемости вга в 
российской Федерации по данным статистических 
материалов роспотребнадзора в период 2010–2016 гг. 
показал, что среди взрослого населения зарегистри-
ровано 44666 (абсолютные числа) случаев вирусного 
гепатита а, среди детского населения (до 17 лет) – 
21308. уровень заболеваемости вга в москве за 
анализируемый период составил 3325 и 843 случая 
соответственно (рис. 1).

в общей структуре заболеваемости в рФ в пе-
риод 2010–2016 гг. (рис. 2) 67,7 % всех зарегистриро-
ванных случаев вирусным гепатитом а приходится на 
взрослое население и 32,3 % – на детское население, 

тогда как по москве доля взрослого населения соста-
вила 79,8 %, а доля детского населения – 20,2 %.

таким образом, по данным анализа многолетней 
заболеваемости в рФ и москве, а также по уровню и 
структуре заболеваемости, вирусный гепатит а про-
должает оставаться значимой инфекцией. важной 
социально-экономической задачей на сегодня явля-
ется не только оценка заболеваемости, но и опреде-
ление ущерба, приносимого здоровью от вга, осо-
бенно среди взрослого населения.

на первом этапе работы по прогнозированию 
вга нами дана оценка уровня многолетней заболе-
ваемости с применением метода линейной аппрокси-
мации в период 2010–2016 гг. в москве среди взрос-
лого и детского (до 17 лет) населения. установлено, 
что среднее число заболевших среди взрослого насе-
ления составило 753 случая в год. на стабилизацию 
эпидемического процесса и небольшое снижение 
уровня заболеваемости вга с интенсивностью изме-
нения тенденции равной -0,8 % указывает ежегодный 
темп прироста, который равнялся 69,57 случая (коэф-
фициент достоверности R2=0,28) (рис. 3). прогноз на 
2017 г. с применением метода линейной аппроксима-
ции по москве среди взрослого населения составил 
270 случаев заболевания вирусным гепатитом а.

при анализе многолетней динамики заболевае-
мости вга в москве среди детского населения уста-
новлено, что среднее число заболевших составило 
141. полученные данные ежегодного темпа приро-
ста, составляющего -5,35 случая (коэффициент до-
стоверности R2=0,14), свидетельствуют о стабили-
зации течения инфекционной заболеваемости вга с 
интенсивностью изменения тенденции, соответству-
ющей -1,4 %. в москве прогноз заболеваний вга на 

рис. 1. уровни заболеваемости вирусным гепатитом а по 
годам в российской Федерации и москве в период 2010–
2016 гг. (абс. ч.)

Fig. 1. Viral hepatitis A incidence with yearly distribution of 
cases in the Russian Federation and in Moscow between 2010 
and 2016 (absolute numbers)

рис. 2. структура заболевших вирусным 
гепатитом а в российской Федерации и 
москве в период 2010–2016 гг.

Fig. 2. The structure of hepatitis A cases in the 
Russian Federation and in Moscow over the 
period of 2010–2016
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2017 г. среди детского населения до 17 лет составил 
115 случаев (рис. 4).

полученные прогностические показатели ха-
рактеризуют эпидемиологическую обстановку на 
предстоящий период как неблагополучную.

для оценки эпидемиологической ситуации и 
повышения эффективности проводимых профи-
лактических мероприятий нами предложена мето-
дика прогнозирования и оценки заболеваемости 
вга с помощью план-графика вальда (база данных 
для прогноза заболеваемости вирусного гепатита 
а. свидетельство о государственной регистрации 
№ 2018622070).

статистический анализ заболеваемости вга в 
москве осуществлялся по данным многолетних на-
блюдений в период 2010–2016 гг. среди взрослого 
и детского (до 17 лет) населения. проведенные ис-
следования с применением разработанного план-
графика вальда позволили определить фактический 
и пороговый уровни, а также составить прогноз еже-
месячного числа случаев и уровня заболеваемости 
вга на 2017 г. разработанный подход проведения 
анализа определяется несколькими взаимосвязанны-
ми между собой показателями, характеризующими 
особенности течения эпидемического процесса [9]. 

в качестве исходных данных в предложенной 
методике использовались показатели заболеваемо-
сти вга, которые выражались в абсолютных циф-
рах, что способствовало динамическому слежению 
за инфекцией, а также своевременному выявлению 
изменения течения эпидемического процесса и кор-
ректировке плана осуществления противоэпидеми-
ческих мероприятий (табл. 1).

предложенная методика анализа и прогнозиро-
вания заболеваемости вга включает четыре основ-
ных этапа последовательно выполняемых матема-
тических действий. на первом этапе вычисляются 
средние значения числа случаев заболевания вга за 

каждый календарный месяц по данным многолетних 
наблюдений. на втором этапе проводится расчет по-
рогового уровня заболеваемости. для вычисления 
контрольного уровня спорадической заболеваемости 
вга за каждый календарный месяц исследуемого пе-
риода на третьем этапе осуществляется определение 
начальных и конечных точек последовательного ана-
лиза план-графика вальда. установление контроль-
ного уровня спорадической заболеваемости вга 
необходимо для выявления возможного повышения 
фактического уровня.

на четвертом этапе рассчитываются значения 
начальных и конечных точек (табл. 1) для каждо-
го календарного месяца анализируемого периода. 
получаемые результаты необходимы для определе-
ния контрольных значений план-графика вальда, а 
также минимального и максимального прогности-
ческого уровня заболеваемости вга на 2017 г. при 
этом прогнозирование минимального количества 
случаев заболеваемости вга следует определять по 
начальным точкам, а максимального числа устанав-
ливать по конечным точкам. данные, полученные 
нами на основе проведенного статистического ана-
лиза, показали, что пороговый уровень заболевае-
мости вга в москве среди взрослого населения за 
исследуемый период составил 38 случаев (рис. 5). 

показатели средних значений заболеваемости 
по данным многолетних наблюдений колебались от 
48 до 63 случаев с наибольшим числом в январе–
марте. в динамике отчетного 2016 г. незначительный 
подъем числа случаев заболеваний вга отмечается в 
феврале и марте. превышение значения порогового 
уровня заболеваемости достигает 41 случая.

в результате проведенных исследований уста-
новлено, что число случаев заболевания вга среди 
взрослого населения на предстоящий период опре-
делено в виде нарастающего итога. при этом мини-
мальный ежемесячный прогностический уровень 

рис. 3. динамика заболеваемости вга в москве среди 
взрослого населения в период 2010–2016 гг.

Fig. 3. Dynamics of VHA incidence in Moscow city among 
adult population over the period of 2010–2016

рис. 4. динамика вга в москве среди детского населе-
ния до 17 лет в период 2010–2016 гг.

Fig. 4. Dynamics of VHA among children under 17 in 
Moscow in 2010–2016
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Таблица 1 / Table 1
результаты заболеваемости ВГа в период 2010–2016 гг. в москве среди взрослого населения методом план-графика Вальда 

VHA incidence between 2010 and 2016 among adult population in Moscow city, determined using Wald’s matrix

год
Year

количество случаев заболевания вга (абс. ч.) по месяцам
The number of VHA cases (absolute numbers) by months всего

Total
I II III IV V VI VII VIII IX X XI XII

2010 450 178 65 41 29 46 47 20 45 26 28 29 1004
2011 27 30 27 21 18 20 24 27 22 17 26 21 280
2012 35 50 36 29 22 16 14 16 19 49 40 42 368
2013 74 - 47 61 40 50 33 54 43 52 31 38 523
2014 77 117 91 81 83 62 33 28 27 29  - 20 648
2015 15 28  - 25 9 16 14 10 11 7 7 20 162
2016 26 41 41 27 20 28 20 15 18 13 35 56 340
общее количество случаев
Total amount of cases 704 444 307 285 221 238 185 170 185 193 167 226 1673

средние многолетние наблюдения (Xi
ср)

Long-term annual observations (Xi
ср)

48,0 62,0 59,7 48,5 38,0 39,0 25,0 26,8 24,8 25,3 24,3 33,5 контрольны
е и промеж

уточны
е значения

C
ontrol and interm

ediate values

верхняя доверительная граница(Mi)
Upper confidence limit (Mi) 96 59 40 37 28 31 24 22 24 25 21 29

контрольный уровень спорадической за-
болеваемости (Ki

y)
Control level of sporadic incidence (Ki

y)
111 71 50 47 37 39 31 29 31 32 28 37

начальная точка (Ki1)
Starting point (Ki1) 27 20 16 15 13 14 12 12 12 12 12 14

конечная точка (Ki2)
End point (Ki2) 121 80 58 54 43 46 37 35 37 38 34 44

график вальда
Wald’s schedule 15 18 22 25 28 32 35 39 42 45 49 52

пороговый уровень заболеваемости (P)
The threashold level of incidence (P) 38

составил 15 случаев, а максимальный – 52 случая. 
определен ежемесячный прирост числа случаев за-
болеваний в динамике, который составил 3,4 случая. 
прогнозирование с помощью план-графика вальда 
максимального числа заболевших вга в 2017 г. 
выявило превышение порогового уровня заболе-
ваемости, что может свидетельствовать о возмож-
ном ухудшении эпидемиологической обстановки в 
москве. на основании проведенных исследований 
по прогнозированию установлено, что суммарный 
минимальный и максимальный уровни заболевае-
мости вга в 2017 г. могут составить в абсолютных 
цифрах 180 и 624 случая соответственно.

несомненный интерес представляет проведе-
ние анализа и прогнозирования числа случаев забо-
леваний в москве среди детского населения в воз-
расте до 17 лет. число зарегистрированных случаев 
в данной группе отражено в период с 2010 по 2016 
год (табл. 2).

по результатам проведенного нами статисти-
ческого анализа пороговый уровень заболеваемости 
вга в москве среди детского населения до 17 лет 
за анализируемый период 2010–2016 гг. составил 11 
случаев (рис. 6).

важно отметить, что показатели средних зна-
чений заболеваемости по данным многолетних на-
блюдений распределились от 20 до 13 случаев с 
резким подъемом в сентябре, который длился до 
декабря. аналогичная динамика течения эпидеми-
ческого процесса заболеваний вга среди детского 
населения выявлялась также в 2016 г. установлено, 
что превышение значения порогового уровня забо-
леваемости вга достигает в указанный период от 
13 до 26 случаев.

прогноз числа случаев заболеваний вга среди 
детского населения до 17 лет на предстоящий период 
определен в виде нарастающего итога, при этом ми-
нимальный ежемесячный прогностический уровень 

рис. 5. результаты прогнозирования уровня заболеваемо-
сти вга в москве среди взрослого населения в период 
2010–2016 гг.

Fig. 5. Results of forecasting of VHA morbidity rates among 
adult population in Moscow between 2010 and 2016
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составил 7 случаев, максимальный – 17. помесячный 
прирост числа заболеваний в динамике анализируе-
мого года составил 0,9 случая. прогноз максималь-
ного числа заболеваний вга в 2017 г. превышает по-
роговый уровень заболеваемости и свидетельствует 
о возможном ухудшении эпидемиологической обста-
новки в москве. прогноз суммарного минимального 
и максимального уровня заболеваемости в 2017 г. 
составит 84 и 204 случая соответственно.

прогнозирование процесса заболеваемости вга, 
расчет истинных показателей и наблюдение в дина-
мике в течение длительного периода дает основание 
говорить о положительных тенденциях эпидеми-
ческого процесса как среди детского, так и среди 
взрослого населения. использование разработан-
ного метода план-графика вальда для проведения 
анализа и прогнозирования будет способствовать 
определению помесячного минимального и макси-

мального числа случаев вга на предстоящий пери-
од и прогнозированию суммарных минимального и 
максимального уровней заболеваемости и позволя-
ет своевременно корректировать планируемые про-
тивоэпидемические мероприятия, а также заранее 
определять необходимые ресурсы для локализации и 
ликвидации очагов вга для обеспечения санитарно-
эпидемиологического благополучия населения. 

таким образом, анализ и прогнозирование забо-
леваемости вга методом план-графика вальда дают 
возможность своевременно оценивать состояние эпи-
демических очагов на определенной территории и при-
нимать оперативные решения для их локализации, а 
также обеспечивать максимальное снижение уровня за-
болеваемости и сокращения числа летальных исходов. 
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Таблица 2 / Table 2
результаты заболеваемости ВГа в период 2010–2016 гг. в москве среди детского населения (до 17 лет) методом план-графика Вальда 

VHA incidence among child population (under 17) in Moscow between 2010 and 2016 applying Wald’s matrix

год
Years

количество случаев заболевания вга (абс. ч.) по месяцам
The number of VHA cases (absolute numbers) by months всего

Total
I II III IV V VI VII VIII IX X XI XII

2010 36 18 10 7 4 13 7 7 11 12 16 11 152
2011 7 5 8 4 3 3 1 10 12 23 9 13 98
2012 15 7 7 6 10 3 5 5 15 17 16 17 123
2013 9  10 11 5 8 11 11 42 24 17 20 168
2014 13 16 9 4 7 7 2 4 12 19  7 100
2015 8 6  2 2 3 5 3 13 10 13 16 81
2016 12 7 9 8 6 2 2 6 13 19 26 11 121
общее количество случаев
Total amount of cases 100 59 53 42 37 39 33 46 118 124 97 95 470

средние многолетние наблюдения (Xi
ср)

Long-term annual observations (Xi
ср)

10,5 9,7 9,3 6,3 5,0 5,0 5,0 6,0 20,0 18,0 18,7 13,5 контрольны
е и промеж

уточны
е значения

C
ontrol and interm

ediate values

верхняя доверительная граница(Mi)
Upper confidence limit (Mi) 12 7 6 5 4 4 4 5 15 15 12 12

контрольный уровень спорадической за-
болеваемости (Ki

y)
Control level of sporadic incidence (Ki

y)
17 11 10 8 7 7 6 9 20 21 17 17

начальная точка (Ki1)
Starting point (Ki1) 9 7 7 6 6 6 5 6 10 10 9 9

конечная точка (Ki2)
End point (Ki2) 22 15 14 12 11 11 10 13 26 27 22 21

график вальда
Wald’s graph 7 8 9 10 11 12 13 13 14 15 16 17

пороговый уровень заболеваемости (P)
Threshold level of incidence (P) 11

рис. 6. прогноз уровня заболеваемости вирусным гепа-
титом а в москве среди детского населения до 17 лет в 
период 2010–2016 гг.

Fig. 6. Forecast of viral hepatitis A incidence among child 
population under 17 in Moscow during over the period of 
2010–2016
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филогеография штаммов Yersinia pestis ветви 0.ANT,  
вЫделеннЫх в тянь-шане и Памиро-алае в XX–XXI веках
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цель исследования – филогеографический анализ штаммов Yersinia pestis основного подвида античного био-
вара филогенетической ветви 0.ANT, выделенных в XX – начале XXI вв. в очагах тянь-Шаня и памиро-алая, 
для выяснения закономерностей пространственно-временной циркуляции возбудителя чумы на территории этих 
очагов. материалы и методы. проведен полногеномный SNPs-анализ штаммов Y. pestis античного биовара, вы-
деленных в природных очагах чумы кыргызской республики в 1928–2016 гг. Филогенетический анализ выпол-
нен на основе 1646 выявленных коровых SNPs у 51 включенного в анализ штамма различных филогенетических 
линий. построение филогенетического дерева проводили с использованием алгоритма Maximum Likelihood, про-
граммы PHYML, модели HKY85. результаты и обсуждение. все 29 исследованных штаммов Y. pestis, выде-
ленных в 1928–2016 гг. в очагах тянь-Шаня и памиро-алая, относились к филогенетическим ветвям 0.ANT3 
и 0.ANT5 античного биовара основного подвида. Штаммы 0.ANT3 получены преимущественно в аксайском и 
алайском очагах, а штаммы 0.ANT5 – в верхненарынском и сарыджазском очагах тянь-Шаня. Штаммов филоге-
нетических ветвей 0.ANT1 и 0.ANT2 в очагах кыргызской республики не выявлено. по результатам полногеном-
ного SNP-анализа штаммов Y. pestis, выделенных в XXI в., установлена их принадлежность к филогенетической 
ветви 0.ANT5. к этой же ветви относится штамм, полученный от человека (летальный случай) в сарыджазском 
очаге чумы в 2013 г. генетическая однородность современных штаммов ветви 0.ANT5 и их широкое распростра-
нение по территории сарыджазского и верхненарынского очагов свидетельствуют о расширении ареала этой 
популяции античного биовара и активизации очагов тянь-Шаня, вызванных потеплением климата. впервые сек-
венированы геномы штаммов Y. pestis ветви 0.ANT5, выделенных в XXI в., включая клинический штамм 2013 г. 
получена полногеномная последовательность штамма Y. pestis ветви 0.ANT3, вызвавшего вспышку легочной 
чумы в тянь-Шане в 1928 г.

Ключевые слова: возбудитель чумы, штаммы, филогеография, очаги чумы, Yersinia pestis.
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Abstract. Objective of the study was to conduct phylogenetic analysis of Yersinia pestis strains of the main subspe-
cies, belonging to antique biovar, phylogenetic branch 0.ANT, isolated in XX – early XXI centuries in the foci of Tien-
Shan and Pamir-Alay to identify the regularities of spatial-temporal circulation of plague agent in the territory of the foci. 
Materials and methods. We have carried out whole genome SNP-analysis of Y. pestis strains of antique biovar, isolated 
in natural foci of Kyrgyz Republic in 1928–2016. Phylogenetic investigation is based on 1646 identified core SNPs in 
51 included in the analysis strains of different phylogenetic lines. Phylogenetic tree was constructed using Maximum 
Likelihood algorithm, PHYML software package, and HKY85 model. Results and discussion. All 29 studied Y. pestis 
strains isolated between 1928 and 2016 in the foci of Tien-Shan and Pamir-Alay fall under the phylogenetic branches 
0.ANT3 and 0.ANT5 of antique biovar of the main subspecies. Strains of 0.ANT3 branch were collected predominantly 
in Aksay and Alay foci, while strains of 0. ANT5 – in Upper-Naryn and Sarydzhas foci of Tien-Shan. Strains of phylo-
genetic lines 0.ANT1 and 0.ANT2 were not found in the foci of Kyrgyz Republic. According to the results of whole ge-
nome SNP-analysis, Y. pestis strains isolated in the XXI century belong to phylogenetic branch 0.ANT5. This branch also 
comprises a strain obtained from a patient (lethal case) in Sarydzhas plague focus in 2013. Genetic homogeneity of the 
modern strains of 0.ANT5 branch and their wide dissemination testify to the extension of the areal of this population and 
activation of Tien-Shan foci, caused by climate warming. For the first time ever, genomes of Y. pestis 0.ANT5 branch, 
isolated in XXI century, including clinical strain dated 2013, have been sequenced. We have obtained the whole-genome 
sequence of Y. pestis strain, 0.ANT3 branch, which caused pneumonic plague outbreak in Tien-Shan in 1928. 

Key words: plague agent, phylogeography, strains, plague foci, Yersinia pestis.
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в основании эволюционного дерева возбуди-
теля чумы лежит древняя ветвь античного биовара 
0.ANT, штаммы которой высоко вирулентны и спо-
собны вызвать вспышки, эпидемии и даже панде-
мии чумы. данными анализа археогеномов Yersinia 
pestis периода первой пандемии чумы доказано, что 
именно штаммы филогенетической ветви 0.ANT 
были этиологическими агентами этой пандемии, 
начавшейся с «Юстиниановой чумы» (541–544 гг.) 
и продолжавшейся еще около двухсот лет [1–4]. в 
процессе эволюции от ствола 0.ANT отделились 
другие ветви высоковирулентных штаммов Y. pes-
tis античного биовара – 1.ANT, 2.ANT, 3.ANT и 
4.ANT. еще ранее от него дивергировали ветви 
0.ANT1, 0.ANT2 и 0.ANT3 античного биовара, ко-
торые впервые обнаружены в очагах провинции 
синьцзян в китае [3–7]. недавно нами установлено, 
что популяции Y. pestis ветви 0.ANT также широко 
распространены в тянь-Шаньском и алайском вы-
сокогорных очагах кыргызской республики. в тянь-
Шаньском высокогорном очаге впервые выявлена 
ветвь 0.ANT5, штаммы которой наиболее близки 
штамму «Юстиниановой чумы» [8]. в аксайском 
очаге тянь-Шаня и в алайском очаге памиро-алая 
также обнаружены штаммы другой ветви античного 
биовара – 0.ANT3.

на тянь-Шане возбудитель чумы впервые вы-
делен в 1914 г. в населенных пунктах центрального 
тянь-Шаня неоднократно возникали вспышки чумы. 
первая большая вспышка с высокой летальностью 
зарегистрирована в киргизии в 1907 г., затем в 1910 
и 1916 гг. последняя большая вспышка легочной 
чумы, вызвавшая гибель 54 человек, произошла в 
1928 г. в деревне баш-кайынды в ат-башинском 
районе нарынской области. спорадические случаи 
чумы у людей происходили в 1914, 1942, 1947, 1952, 
1957, 1958, 1962 и 1981 гг. [9].

тянь-Шаньский высокогорный очаг включает 
три автономных очага – сарыджазский, верхне-
нарынский и аксайский [10]. энзоотичная по чуме 
территория центрального тянь-Шаня простира-
ется полосой до 100 км вдоль границы с китаем. 
основной носитель чумы – серый сурок Marmota 
baibacina, основные переносчики – блохи Oropsylla 
silantiewi, Rhadinopsylla li ventricosa, Citellophilus leb-
edewi. природная очаговость чумы обеспечивается 
наличием непрерывных мозаичных поселений сур-
ков и их высокой подвижностью, создающими усло-
вия для циркуляции чумного микроба. результаты 
наблюдений за высокогорными очагами тянь-Шаня 
свидетельствуют об устойчивости эпизоотий, что 
подтверждается фактами ежегодного выявления за-
раженных сурков и их эктопаразитов в период с 1941 

по 1983 год [11]. еще один высокогорный очаг в 
кыргызской республике – алайский – впервые вы-
явлен в 1948 г. в горной системе памиро-алая на 
северо-востоке алайской долины. основным носи-
телем чумы в очаге является красный сурок Marmota 
caudata, а переносчиками – те же виды блох, что и в 
тянь-Шаньском высокогорном очаге.

с 1955 г. на энзоотичной территории очагов 
кыргызской республики начаты работы по ис-
треблению основного носителя чумы – сурка. 
но лишь в результате проведения в 1971–1989 гг. 
оздоровитель ных мероприятий методом глубинной 
дезинсекции нор сурков эпизоотическая активность 
тянь-Шаньского и алайского природных очагов 
значительно снизилась, вплоть до наступления дли-
тельных межэпизоотических периодов. эпизоотии 
чумы в популяциях сурков не регистрировали до 
23 и более лет [11]. в аксайском и алайском оча-
гах чумы межэпизоотический период продолжался 
вплоть до последних лет. в начале XXI в. на ранее 
оздоровленных территориях верхненарынского и 
сарыджазского очагов вновь возобновились эпи-
зоотии среди сурков, что связано с ростом и вос-
становлением на обработанных участках прежней 
численности специфических сурочьих блох. в ре-
зультате эпизоотических проявлений в популяци-
ях серых сурков в 2013 г. в сарыджазском очаге 
(аксуйский район иссык-кульской области) заре-
гистрирован случай заболевания бубонной формой 
чумы с летальным исходом. в 2012–2016 гг. сотруд-
никами республиканского центра карантинных и 
особо опасных инфекций киргизской республики 
(рцкиоои) в сарыджазском и верхненарынском 
очагах после длительного перерыва вновь выделе-
ны штаммы Y. pestis.

ранее нами исследовано 65 штаммов Y. pestis, 
выделенных в 1928–1984 гг. в тянь-Шаньском и 
алайском высокогорных очагах. из них два штамма 
относились к филогенетической ветви 2.MED1 сред-
невекового биовара, остальные к филогенетической 
ветви 0.ANT античного биовара. для шести 0.ANT 
штаммов проведено полногеномное секвенирование. 
у остальных штаммов филогенетическая принад-
лежность определена по наличию маркерных SNP, 
специфических для 0.ANT1–0.ANT5 ветвей [8, 12]. 
в рамках текущей работы проведено полногеномное 
секвенирование всех 12 выделенных в 2012–2016 гг. 
штаммов, а также еще 11 штаммов, полученных в 
тянь-Шаньском и алайском очагах в 1928–1984 гг. 
на основе данных секвенирования выполнен фило-
географический анализ штаммов Y. pestis античного 
биовара ветви 0.ANT, выделенных в XX – начале 
XXI вв. в очагах тянь-Шаня и памиро-алая, для 
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установления закономерностей пространственно-
временной циркуляции возбудителя чумы на терри-
тории этих очагов.

материалы и методы

Штаммы Y. pestis, культивирование, опреде-
ление вирулентности. использованные в работе 
штаммы Y. pestis предоставлены государственной 
коллекцией патогенных бактерий на базе 
роснипчи «микроб». Штаммы, выделенные в 
2012–2016 гг. в сарыджазском и верхненарынском 
высокогорных очагах, получены из рцкиоои 
кыргызской республики. эти штаммы депонирова-
ны в гкпб под номерами км2065–км2080 (таб-
лица). культивирование штаммов Y. pestis, анализ 
их свойств и определение вирулентности in vitro и 
in vivo проводили в соответствии со стандартными 
методами лабораторной диагностики [13].

Высокопроизводительное секвенирование, 
идентификация SNPs, построение дендрограм-
мы, VNTR-анализ. высокопроизводительное сек-
венирование выполняли на платформе II поколения 
Genestudio Ion S5XL (Thermo Fischer Scientific). для 
обработки данных использовали Ion Torrent Suite 
software package, 5.12 и Newbler gsAssembler 2.6. 
секвенированные риды собирали в контиги со сред-
ним покрытием на геном 98,96 % (52,85х глубина 
прочтения). средний размер собранного генома со-
ставил 4,59 м.п.н. коровые SNPs выявляли путем 

выравнивания контигов штаммов Y. pestis на геноме 
CO92 с помощью программы Snippy v.4.4.5, затем 
удаляли 28 гомоплазий SNPs. дендрограмму строи-
ли по алгоритму Maximum Likelihood с применени-
ем программы PHYML модель HKY85 с использова-
нием 500 бутстреп-реплик.

VNTR анализ проводили путем сравнения ну-
клеотидных последовательностей штаммов Y. pestis 
по локусам VNTR-повторов с использованием локу-
сов ms01, ms04, ms06, ms46, ms62 и ms70 [14].

результаты и обсуждение

проведен комплексный анализ свойств 29 
штаммов Y. pestis филогенетической ветви 0.ANT, 
выделенных в сарыджазском, верхненарынском 
и аксайском автономных высокогорных очагах 
тянь-Шаня и в алайском высокогорном очаге в 
1928–2016 гг. (таблица). Штаммы выделены, преи-
мущественно, от серых сурков M. baibacina (тянь-
Шаньский высокогорный очаг), а также от красных 
сурков M. caudata (алайский высокогорный очаг), 
от блох Oropsylla silantiewi и других эктопаразитов 
сурков. три штамма получены от человека. один из 
них – Y. pestis 120 [186] (труп, легочная форма) – вы-
делен в нарынском кантоне в 1928 г. два штамма – 
Y. pestis км2066 и км 2067 – получены в 2013 г. от 
трупа человека в сарыджазском высокогорном очаге. 
места выделения этих штаммов показаны на рис. 1. 
геномы всех взятых в исследование штаммов сек-

рис. 1. участки выделения изученных в работе штаммов Yersinia pestis филогенетической ветви 0.ANT, полученных в тянь-Шаньском 
и алайском высокогорных очагах:
высокогорные природные очаги чумы кыргызстана: 1 – сарыджазский (31), 2 – верхненарынский (32) , 3 – аксайский (33), 4 – алайский (35),  
5 – таласский (40), 6 – сектора выделения штаммов, 7 – сектора выделения китайских штаммов, 8 – вспышка чумы на людях в 1928 г.

Fig. 1. Areas of isolation of the studied Yersinia pestis strains belonging to phylogenetic line 0.ANT, collected in Tien-Shan and Alay high-
mountain foci:
High-mountain natural plague foci of Kyrgyzstan: 1 – Sarydzhaz (31), 2 – Upper-Naryn (32), 3 – Aksai (33), 4 – Alai (35), 5 – Talass (40), 6 – sectors of strains 
isolation, 7 – sectors of Chinese strains isolation, 8 – outbreak of human plague in 1928
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Штаммы Y. pestis филогенетической ветви 0.ANT из Тянь-Шаньского и алайского высокогорных очагов чумы, использованные в работе
Yersinia pestis strains of phylogenetic branch 0.ANT from Tien-Shan and Alay high-mountain plague foci, utilized in this work

Штамм
Strain

природный очаг, место выделения, номер участка
Natural focus, site of isolation, No of the section

источник, год выделения
Source, year of isolation

Филогенетическая ветвь,  
номер депонирования

Phylogenetic branch, Deposit No

1 2 3 4

A-1694 верхненарынский, пржевальское пчо, участок 7
Upper-Naryn, Przhevalskoe Plague Control Division (PCD), section 7

блохи серого сурка, 1971
Fleas of grey marmot, 1971 0.ANT5

680
верхненарынский, киргизская сср, джеты-огузские сырты,  

ур. бешмойнок, участок 7
Upper-Naryn, Kyrgyz SSR, Dzhety-Oguzsk Syrts,  

Beshmoinok mountain area, section 7

серый сурок, 1968
Grey marmot, 1968 0.ANT5

262
верхненарынский, киргизская сср, джеты-огузский р-н,  

ур. ак-Шийрак, участок 9
Upper-Naryn, Kyrgyz SSR, Dzhety-Oguzsk Syrts,  

Ak-Shijrak mountain area, section 9

серый сурок, 1967
Grey marmot, 1967 0.ANT5 QAGE00000000 [12]

км2077 (A-1691)** верхненарынский, пржевальское пчо, участок 5
Upper-Naryn, Przhevalskoe Plague Control Division (PCD), section 5

блохи серого сурка, 1971
Fleas of grey marmot, 1971 0.ANT5 LYMQ00000000 [12]

1564
сарыджазский, казахстан, алма-атинская обл.,  

нарынкольский р-н, участок 13
Sarydzhas, Kazakhstan, Alma-Ata Region, Narynkolsky District, sec-

tion 13

серый сурок, 1960
Grey marmot, 1960 0.ANT5

915
сарыджазский, алма-атинская обл., нарынкольский р-н,  

б. кок-пак, джегаланский перевал, участок 13
Sarydzhas, Alma-Ata Region, Narynkolsky District, Kok-Pak, 

Dzhagalansky mountain pass, Section 13

блохи сурка, 1948
Fleas of the marmot, 1948 0.ANT5

A-1701 сарыджазский, тянь-Шань, нарынкольский р-н, участок 13
Sarydzhas, Tien-Shan, Narynkolsky District, Section 13

сурок Marmota, 1971
Marmot Marmota, 1971 0.ANT5

5м
верхненарынский, киргизская сср, джеты-огузские сырты, 

пржевальское пчо, участок 6
Upper-Naryn, Kyrgyz SSR, Dzhety-Oguzsk Syrts,  

Przhevalskoe Control PCD, section 6

блохи, 1958
Fleas, 1958 0.ANT5 QAGF00000000 [12]

а-1831
верхненарынский, иссык-кульская обл., джети-огузский р-н, 

левый берег р. курменты, 154 км от пржевальска, участок 3
Upper-Naryn, Issyk Kul Region, Dzhety-Oguzsk District, left bank  

of the river Kurmenty, 154 km away from Przhevalsk, section 3

блоха O. silantievi, 1984
O. silantievi fleas, 1984 0.ANT5

км2078 (а-1836)**
сарыджазский, киргизская сср, верховье р. энилчек,  

174 км от пржевальска, участок 12
Sarydzhas, Kyrgyz SSR, head of the river Enilchek,  

174 km away from Przhevalsk, section 12

серый сурок, 1983
Grey marmot, 1983 0.ANT5 LYOL00000000 [12]

км2065 (1/279)** сарыджазский, верховье р. энилчек, участок 12
Sarydzhas, head of the river Enilchek, section 12

труп серого сурка, 2012
Corpse of a grey marmot, 

2012
0.ANT5

км2066 (3к)**
сарыджазский, ак-суйский р-он, с. ичке-жерсу, р. оттук,  

участок 11
Sarydzhas, Ak-Suriisk District, Ichke-Zhersu settlement, river Ottuk, 

section 11

человек, подчелюстной 
бубон, 2013

Patient, submandibular bubo, 
2013

0.ANT5

км2067 (8)**
сарыджазский, ак-суйский р-он, с. ичке-жерсу,  

каракольское отд., участок 11
Sarydzhas, Ak-Suisk District, Ichke-Zhersu settlement,  

Karakol division, section 11

человек, подмышечный 
бубон, 2013

Patient, axillary bubo, 2013
0.ANT5

км2068 (31)**
сарыджазский, каракольское отделение, ур. кашкасуу,  

участок 11
Sarydzhas, Karakol division, Kashkasuu mountain area, section 11

эктопаразит трупа сурка, 
2014

Ectoparasites of the marmot 
corpse, 2014

0.ANT5

км2069 (196)** сарыджазский, ур. кашкасуу, участок 11
Sarydzhas, Kashkasuu mountain area, section 11

трупы сурков, 2014
Corpses of marmots, 2014 0.ANT5

км2070 (197-14)** сарыджазский, ур. кашкасуу, участок 11
Sarydzhas, Kashkasuu mountain area, section 11

труп сурка, 2014
Corpse of a marmot, 2014 0.ANT5

км2079 (197-15)*
верхненарынский, иссык-кульская обл., джеты-огузский р-н, 

участок 8
Upper-Naryn, Issyk Kul Region, Dzhety-Oguzsk District, section 8

труп сурка, 2015
Corpse of a marmot, 2015 0.ANT5

км2080 (48)**
верхненарынский, иштык-акшийракский уч. очаговости, 

 иссык-кульская обл., джеты-огузский р-н, участок 8
Upper-Naryn, Ishtyk-Akshijraksky focal area, Issyk Kul Region, 

Dzhety-Oguzsk District, section 8

серые сурки, 2015
Grey marmots, 2015

0.ANT5 JAAJBQ000000000  
(эта работа / current study)

км2073 (52)** сарыджазский, ур. караколтор, участок 10
Sarydzhas, Karakoltor mountain area, section 10

серые сурки, 2016
Grey marmots, 2016 0.ANT5

км2072 (36)** сарыджазский, ур. караколтор, участок 10
Sarydzhas, Karakoltor mountain area, section 10

блоха с трупа серого сурка, 
2016

Flea from the corpse  
of grey marmot, 2016

0.ANT5
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км 2074 (240)** сарыджазский, ур. караколтор, участок 10
Sarydzhas, Karakoltor mountain area, section 10

труп серого сурка, 2016
Corpse of grey marmot, 2016

0.ANT5 JAAJBR000000000  
(эта работа / current study)

км2071 (2)** сарыджазский, иштык-акшийрак, участок 10
Sarydzhas, Ishtyk-Akshijraksky area, section 10

блоха, 2016
Flea, 2016

0.ANT5 JAAJBP000000000  
(эта работа / current study)

333
верхненарынский, киргизская сср пойма р. джаман-ичке,  

среднее течение, участок 4
Upper-Naryn, Kyrgyz SSR,  

territories along the river Dzhaman-Ichke, middle part, section 4 

серый сурок, 1961
Grey marmot, 1961 0.ANT3

120 [186]
верхненарынский, киргизская сср, центральный тян-Шань, 

нарынский контон, с. баш-кайынды
Upper-Naryn, Kyrgyz SSR, Central Tien-Shan, Naryn konton,  

Bash-Kajyndy settlement

человек, 1928
Patient, 1928 0.ANT3

а-1486 [1/220]
алайский, киргизская сср, сырты-алайский район,  

урочище Шорт, левый берег р. Шорт, участок 1
Alay, Kyrgyz SSR, Syrty-Alay district, Short mountain area,  

left bank of the river Short, section 1

красный сурок, 1966
Red marmot, 1966 0.ANT3 LYMP00000000 [12]

1/220=а-1486
[1/220]

алайский, киргизская сср, сырты-алайский р-н,  
урочище Шорт, левый берег р. Шорт, участок 1

Alay, Kyrgyz SSR, Syrty-Alay district, left bank of the river Short, 
section 1

красный сурок, 1966
Red marmot, 1966 0.ANT3

231
аксайский, киргизская сср, восточный аксай,  
правый берег р. балы-су (балыксу), участок 2

Aksay, Kyrgyz SSR, Eastern Aksay,  
right bank of the river Baly-Su (Balyksu), section 2

алтайский сурок, 1947
Altai marmot, 1947 0.ANT3 JMUF00000000 [12]

1/1-53 аксайский, киргизская сср, центральный аксай
Aksay, Kyrgyz SSR, Central Aksay

серый сурок, 1953
Grey marmot, 1953 0.ANT3

км2076 (а-1785)** аксайский, атбашинское пчо
Aksay, Atbashinsk PCD

костные останки серого 
сурка, 1974

Skeletal remains of grey  
marmot, 1974

0.ANT3

*номера участков, указанные на рис. 1.
**исходные номера штаммов, присвоенные в рцкиоои кыргызской республики до их депонирования в гкпб на базе роснипчи «микроб».

*No of sections shown in figure 1.
**Initial No of strains designated by the Republican Center of Quarantine and Particularly Dangerous Infections of Kyrgyz Republic before the deposit in the 
State Collection of Pathogenic Bacteria at the premises of RusRAPI “Microbe”.

ния железа. все штаммы также проявляли признак 
кальцийзависимости и содержали обязательную де-
терминанту вирулентности – плазмиду pCad, а так-
же две другие собственные плазмиды возбудителя 
чумы – pFra и pPst. исключение составил только 
штамм Y. pestis км2065 (труп сурка, 2012 г.), кото-
рый был лишен плазмиды pPst. исследование виру-
лентности методами in vivo, проведенное для двух 
штаммов – Y. pestis км2069 (трупы сурков, 2014 г.) 
и км2066 (труп человека, 2013 г.), также подтверди-
ло высокую вирулентность штаммов ветви 0.ANT5. 
LD50 этих двух штаммов на модели морских свинок 
составила 16,9 и 11,9 соответственно.

Филогеографический анализ штаммов Y. pes-
tis филогенетической ветви 0.ANT из очагов 
Кыргызской Республики. для проведения фило-
географического анализа использованы нуклео-
тидные последовательности 29 штаммов Y. pestis 
ветви 0.ANT, секвенированных нами, в том числе 
23 штаммов, исследованных в этой работе (табли-
ца). из них 12 штаммов выделены в сарыджазском, 
верхненарынском и аксайском очагах тянь-Шаня и 
в алайском очаге в 1928–1984 гг., а 11 штаммов по-
лучены в сарыджазском и верхненарынском оча-
гах в 2012–2016 гг. геномы трех вновь выделенных 
штаммов км2071, км2074 и км2080 опубликова-
ны в базе данных NCBI GenBank в рамках этой ра-
боты (таблица). при проведении филогенетического 

венированы. номера депонирования в базе данных 
NCBI GenBank нуклеотидных последовательностей 
части из этих штаммов указаны в таблице.

Исследование биохимических особенностей 
и вирулентности штаммов Y. pestis из очагов 
Кыргызской Республики. Фенотипический анализ 
штаммов показал, что все они обладали типичны-
ми для штаммов античного биовара биохимически-
ми свойствами: не ферментировали рамнозу и ме-
либиозу, но утилизировали глицерин и арабинозу, 
редуцировали нитраты. практически все исследо-
ванные штаммы имели три резидентные плазмиды 
pCD1, pMT1, pPCP1 и не содержали дополнитель-
ных плазмид.

Штаммы филогенетических ветвей 0.ANT3 и 
0.ANT5 являются высоковирулентными, о чем сви-
детельствуют вызванные ими зарегистрированные 
вспышки и случаи заболеваний с летальным исходом 
в XX–XXI вв. поступившие из рцкиоои штаммы 
Y. pestis, выделенные в 2012–2016 гг., проверены по 
вирулентности методами in vitro и in vivo. все они 
экспрессировали признаки, ассоциируемые с виру-
лентностью: образовывали пигментированные коло-
нии на средах с гемином или красителем конго крас-
ным, что свидетельствовало о присутствии в их ге-
номе хромосомной области пигментации с островом 
высокой патогенности HPI, включающим ybt регион 
с генами сидерофор-зависимой системы потребле-
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анализа использованы геномы 22 штаммов Y. pestis 
других филогенетических линий из NCBI GenBank. 
дендрограмма построена по данным полногеномно-
го SNP-анализа 51 штамма (рис. 2). сравнительный 
анализ нуклеотидных последовательностей штам-
мов выявил 1646 коровых SNPs. 

на дендрограмме секвенированные штаммы 
Y. pestis 0.ANT разделились на две ветви (рис. 2). в 
одну ветвь, относящуюся к 0.ANT3, вошли штам-
мы из аксайского и верхненарынского очагов 
тянь-Шаньского высокогорного очага и штаммы из 
алайского высокогорного очага. сюда же вошли 
штаммы с пограничной очаговой территории про-
винции синьцзян в китае. Штаммы 0.ANT3 выделе-
ны в период с 1928 по 1974 год.

ветвь 0.ANT3 представлена политомией, на 
которой штаммы расположились по филогеографи-
ческому принципу (рис. 2). в составе ветви на ден-
дрограмме выделяется кластер (1), содержащий два 
подкластера. первый подкластер состоит из штам-
мов – 120 [186] (человек, 1928 г., нарынский кан-
тон), а-1486 и 1/220 (M. caudata, 1966 г., алайский 
очаг) и штамма 790 (NCBI GenBank). Штамм 120 
[186], выделенный от человека с легочной формой 
чумы, по-видимому, является этиологическим аген-
том вспышки легочной чумы (54 летальных случая), 
произошедшей в 1928 г. в деревне баш-кайынды в 
ат-башинском районе нарынской области. по ар-
хивным данным, источником заражения стали серые 
сурки [9].

Филогенетически этот штамм близок двум штам-
мам – а-1486 и 1/220, полученным от сурков в 1966 г. 

в алайском очаге (рис. 1, участок 1), несмотря на то, 
что они выделены на значительном от него расстоя-
нии с разницей почти в сорок лет. также филогенети-
чески родственны им штаммы из второго подкласте-
ра, включающего два штамма (из базы данных NCBI 
GenBank) – смсс1956001 (M. caudata, 1956 г.) и 
42082 (Spermophilus undulates, 1995 г.), выделенных 
на территории провинции синьцзян в китае (рис. 1). 
в целом генетические различия между представите-
лями кластера (1) ветви 0.ANT3 невелики, несмотря 
на то, что они выделены на значительных расстоя-
ниях друг от друга – в аксайском, алайском очагах 
киргизской республики и в синьзян-уйгурском ав-
тономном округе китая с большой разницей во вре-
мени: в 1928, 1956, 1966 и 1995 гг.

отдельно на дендрограмме ветви 0.ANT3 рас-
положен штамм Y. pestis 333 (серый сурок, 1961 г.) 
(рис. 1, участок 4), который выделен в верхне-
нарынском очаге на значительном расстоянии от 
других штаммов 0.ANT3. ранее нами показано, что 
штаммы ветви 0.ANT3 встречаются также и на тер-
ритории верхненарынского очага. отдельной груп-
пой на дендрограмме ветви 0.ANT3 расположены 
штаммы из аксайского очага, выделенные от сур-
ков. единичную ветвь образует штамм 231 (1947 г.) 
(рис. 1, участок 2) и рядом находится кластер из 
двух штаммов 1/1-53 (1953 г.) и км2076 (1971 г.) из 
аксайского очага. ниже на дендрограмме располо-
жены еще три штамма из провинции синьцзян более 
поздних годов выделения: смсс38001 (M. baibaci-
na, 1979 г.), 42091 (C. undulates, 1999 г.), смсс21106 
(M. baibacina, 2001 г.).

рис. 2. Филогенетический анализ штаммов Y. pestis 
ветви 0.ANT из тянь-Шаньского и алайского высо-
когорных очагов кыргызской республики на основе 
1646 коровых SNPs 51 штамма из различных регио-
нов мира (дендрограмма Maximum Likelihood, про-
грамма PHYML 3.1, модель HKY85 с 500 bootstrap 
подкреплением)

Fig. 2. Phylogenetic analysis of Y. pestis strains, 0.ANT 
branch from Tien-Shan and Alay high-mountain foci 
of Kyrgyz Republic based on 1646 core SNPs of 51 
strains from different regions of the world (Maximum 
Likelihood dendrogram, PHYML 3.1 software package, 
HKY85 model with 500 bootstrap support
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таким образом, штаммы ветви 0.ANT3 распро-
странены в аксайском и алайском очагах и грани-
чащей с ними территории провинции синьцзян в 
китае. они встречаются также в верхненарынском 
очаге. по-видимому, эти территории составляют 
трансграничную территорию, на которой циркули-
рует популяция 0.ANT3.

другие 22 секвенированных штамма Y. pes-
tis из тянь-Шаньского высокогорного очага вош-
ли в ветвь 0.ANT5. места их выделения представ-
лены на рис. 1. в основании ветви лежит кластер, 
включающий Y. pestis а-1694 (блохи Amphipsylla 
рrimaries, 1971 г.) и а-1831 (блоха O. silantievi, 
1984 г.) из верхненарынского высокогорного оча-
га. эти штаммы выделены на относительно неда-
леких друг от друга участках (рис. 1, участки 7 и 3) 
верхненарынского очага в один период времени – с 
1971 по 1984 год, что объясняет их принадлежность 
к одному филогенетическому кластеру. от него отхо-
дит ветвь, которая включает остальные 20 штаммов 
0.ANT5. она делится на три отдельных кластера. в 
первый кластер входят штаммы 680 (M. baibacina, 
1968 г.), км2077 (исх. A-1691, блохи сурка, 1971 г.) 
и 262 (M. baibacina, 1967 г.) из верхненарынского 
очага (рис. 1, участки 7, 5 и 9). в этот же кластер 
входит штамм км2065 (1/279) более позднего года 
выделения (серый сурок, 2012 г.) из сарыджазского 
очага (участок 12).

второй кластер составили Y. pestis 1564 
(M. baibacina, 1960 г.), 915 (O. silantievi, 1948 г.) и 1701 
(Marmota, 1971 г.). они получены в нарынкольском 
районе сарыджазского очага на территории 
казахстана от сурков и их блох в 1948–1971 гг., что 
объясняет их филогенетическую близость и принад-
лежность к одному кластеру (рис. 1, участок 13).

в третий кластер ветви 0.ANT5 вошли Y. pes-
tis 5м (блохи Oropsylla silantievi, 1952 г.) из 
верхненарынского очага, км2078 (M. baibacina, 
1983 г.) из сарыджазского очага (рис. 1, участки 6 
и 12), а также практически все современные штам-
мы, выделенные в 2013–2016 гг. в сарыджазском 
(участки 10, 11) и верхненарынском (участок 8) оча-
гах за исключением км2065 (2012 г., участок 12). 
Филогенетическое единообразие штаммов 0.ANT5, 
полученных в начале XXI в., свидетельствует об 
их близком родстве и одном происхождении. по-
видимому, они относятся к одному клону, распро-
странение которого по территории верхненарын-
ско го и сарыджазского высокогорных очагов чумы 
было инициировано благоприятными климатиче-
скими изменениями, приведшими к активизации 
этих эпизоотических территорий. поскольку в со-
став этого третьего кластера входит штаммы 5м из 
участка 6 и км2078 из участка 12 (рис. 1), то можно 
предположить, что получивший распространение в 
начале XXI в. клон 0.ANT5 ведет свое происхожде-
ние из этого участка очага. анализ эпизоотической 
активности по месту и числу выделенных штаммов 
в сарыджазском и верхненарынском очагах за пери-

од с начала наблюдений и по сегодняшний день, по 
данным каракольского противочумного отделения, 
показал, что одной из наиболее эпизоотически ак-
тивных территорий этих очагов является участок 7 
(рис. 1), урочище бешмойнок, верхненарынский 
очаг [15]. эпизоотии в нем регистрировались прак-
тически ежегодно за период наблюдений с 1944 по 
1973 год с перерывом в 1950–1957 гг. тот факт, что 
первый выделенный в начале XXI в. штамм км2065 
(2012 г.) вошел в кластер вместе со штаммами 680 
(1968) участок 7 и км2077 (1971) участок 5 (рис. 1), 
а также штаммом 262 из близрасположенного участ-
ка 9 и филогенетически близок им, так же может 
означать, что штаммы начала XXI в. ведут свое 
происхождение из этого участка верхненарынского 
очага. в основании всей ветви 0.ANT5, состоящей 
из штаммов 1948–2016 гг., также лежит кластер из 
штаммов а-1694 и а-1831 (рис. 1, участки 7 и 3) из 
верхненарынского очага, что позволяет предполо-
жить, что они предшествуют всем исследованным 
нами штаммам ветви 0.ANT5, выделенным во вто-
рой половине XX – начале XXI в. и что местом их 
происхождения является этот участок очага.

для подтверждения клональности происхожде-
ния штаммов Y. pestis ветви 0.ANT5, выделенных в 
2012–2016 гг., проведен их мультилокусный VNTR-
анализ по локусам ms01, ms04, ms06, ms46, ms62 и 
ms70. все штаммы были идентичны по месту распо-
ложения и размерам этих локусов, что подтверждает 
клональность их происхождения. исключение со-
ставил штамм км2065, у которого выявлены отли-
чия по всем локусам VNTR-повторов – ms01, ms04, 
ms46, ms62, ms70, за исключением локуса ms06. 
этот штамм не принадлежит к клону ветви 0.ANT5, 
получившему распространение в сарыджазском 
и верхненарынском очагах в 2013–2016 гг., что 
подтверждается и данными полногеномного SNP-
анализа (рис. 2). выделение штаммов филогенети-
ческой ветви 0.ANT5 в разных участках природных 
очагов тянь-Шаня свидетельствует о расширении 
ареала штаммов 0.ANT5 этой популяции античного 
биовара и активизации очагов тянь-Шаня, вызван-
ных потеплением климата. в других регионах мира 
штаммы 0.ANT5 не встречаются. Штаммы ветвей 
0.ANT1 и 0.ANT2 среди секвенированных нами 
штаммов Y. pestis из тянь-Шаньского высокогорно-
го и алайского высокогорного очагов в кыргызской 
республике не выявлены, что не совпадает с данны-
ми, полученными ранее в работе [16].

ранее нами проведен молекулярно-генетический 
анализ штаммов Y. pestis, выделенных в 1928–1984 гг. 
в высокогорных очагах тянь-Шаня и памиро-алая 
кыргызской республики, и выполнено высоко-
производительное секвенирование шести из них. 
выявлено генетическое разнообразие циркулирую-
щих здесь популяций Y. pestis, относящихся к антич-
ному (генетическая ветвь 0.ANT) и средневековому 
(2.MED1) биоварам, к неосновным подвидам (талас-
ский биовар центрально-азиатского подвида 0.PE4t). 
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впервые выявлена филогенетическая ветвь 0.ANT5, 
наиболее близкая к штаммам «Юстиниановой чумы» 
(541–544 гг.), не встречающаяся в других очагах 
мира [8]. в этой работе нами выполнено высоко-
производительное секвенирование еще 23 штаммов 
Y. pestis, выделенных в 1928–2016 гг. в природных 
очагах тянь-Шаня и памиро-алая, и проведено ис-
следование пространственно-временных закономер-
ностей циркуляции штаммов античного биовара вет-
вей 0.ANT5 и 0.ANT3 в этих очагах.

многолетние эпизоотологические наблюдения 
позволили установить, что ландшафтная неоднород-
ность центрального тянь-Шаня в пределах каждого 
автономного очага обусловливает неравноценность 
его территории и позволяет выделить участки с раз-
личной стойкостью и напряженностью эпизоотий. в 
основе природной очаговости чумы в тянь-Шане ле-
жит микроочаговость. обычно микроочаги распола-
гаются в бассейнах небольших речек, занимают не-
сколько десятков квадратных километров и включа-
ют в себя относительно целостные поселения сурков 
[10]. проведенные нами филогенетические иссле-
дования подтверждают наличие микроочаговости в 
очагах тянь-Шаня. на дендрограмме часть штаммов 
0.ANT входит в кластеры, штаммы из этих кластеров 
выделены в локальных участках очага и филогенети-
чески близки друг другу, что подтверждает их эво-
люцию в микроочагах. в то же время наступление 
благоприятных климатических условий позволяет 
штаммам Y. pestis ветви 0.ANT выходить за пределы 
микроочагов и занимать достаточно большие терри-
тории. примером этому являются штаммы 0.ANT5, 
выделенные в 2013–2016 гг. все эти штаммы гене-
тически однородны, принадлежат к одному клону, 
занявшему значительный регион сарыджазского 
и верхненарынского очагов. по-видимому, рас-
пространение этого клона связано с потеплением 
климата, повышением численности блох (или вос-
становлением их численности после проведенных 
масштабных противоинсектицидных обработок в 
1971–1983 гг.). вклад в распространение возбуди-
теля может вносить и высокая подвижность сурков 
в поисках благоприятных мест обитаний, которая 
создает условиях для циркуляции чумного микроба. 
все это приводит к периодическому «перемешива-
нию» популяций 0.ANT5 штаммов и обеспечивает 
общую совместную эволюцию ветви 0.ANT5 в оча-
гах центрального тянь-Шаня.

таким образом, процесс эволюции ветви 
0.ANT5 сочетает признаки микроочаговости, когда 
существование популяций чумного микроба поддер-
живается в отдельных микроочагах. в этих условиях 
штаммы из различных микроочагов эволюциониру-
ют независимо от популяций в других микроочагах 
(микроэволюционные изменения генома). при на-
ступлении благоприятных условий, связанных с ци-
клическими потеплениями климата, популяции, пер-
систировавшие в отдельных микроочагах, выходят 
за их пределы и занимают большие участки очагов. 

это приводит к перемешиванию разных популяций 
и эволюции штаммов 0.ANT5 в виде единой «восхо-
дящей» ветви. анализ дендрограммы ветви 0.ANT3, 
представленной политомией, указывает на то, что за 
период наблюдений с 1928 по 1974 год эти штаммы 
эволюционировали как в отдельных микроочагах, 
так и в пределах больших участков (например, часть 
алайского, аксайского очагов и приграничной тер-
ритории синьцзяня в китае). 

результаты проведенного филогенетического 
анализа подтверждают мнение о том, что большая 
часть территории тянь-Шаньского высокогорно-
го очага является энзоотичной с многократными 
или однократно отмеченными участками природ-
ной очаговости чумы. в целом полученные данные 
свидетельствуют об активизации очагов тянь-Шаня 
и распространении штаммов Y. pestis филогенети-
ческой ветви 0.ANT5 по территории сарыджазского 
и верхненарынского очагов, вызванном потеплени-
ем климата в этом регионе. впервые секвенированы 
геномы штаммов 0.ANT5, полученных в XXI в., и ге-
номы клинических штаммов ветвей 0.ANT5 (2013 г.) 
и 0.ANT3 (1928 г.).

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

список литературы
1. Harbeck M., Seifert L., Hänsch S., Wagner D.M., Birdsell 

D., Parise K.L., Wiechmann I., Grupe G., Thomas A., Keim P., Zöller 
L., Bramanti B., Riehm J.M., Scholz H.C. Yersinia pestis DNA 
from skeletal remains from the 6(th) century AD reveals insights 
into Justinianic plague. PLoS Pathog. 2013; 9(5):e1003349. DOI: 
10.1371/journal.ppat.1003349.

2. Wagner D.M., Klunk J., Harbeck M., Devault A., Waglechner 
N., Sahl J.W., Enk J., Birdsell D.N., Kuch M., Lumibao C., Poinar 
D., Pearson T., Fourment M., Golding B., Riehm J.M., Earn D.J.D., 
Dewitte S., Rouillard J.-M., Grupe G., Wiechmann I, Bliska J.B., 
Keim P.S., Scholz H.C., Holmes E.C., Poinar H. Yersinia pestis and 
the plague of Justinian 541–543 AD: a genomic analysis. Lancet Infect 
Dis. 2014; 14(4):319–26. DOI: 10.1016/S1473-3099(13)70323-2.

3. Feldman M., Harbeck M., Keller M., Spyrou M.A., Rott A., 
Trautmann B., Scholz H.C., Päffgen B., Peters J., McCormick M., 
Bos K., Herbig A., Krause J. A high-coverage Yersinia pestis genome 
from a sixth-century Justinianic Plague victim. Mol. Biol. Evol. 2016; 
33:2911– 23. DOI: 10.1093/molbev/msw170.

4. Keller M., Spyrou M.A., Scheib C.L., Neumann G.U., 
Kröpelin A., Haas-Gebhard B., Päffgen B., Haberstroh J., Ribera I 
Lacomba A., Raynaud C., Cessford C., Durand R., Stadler P., Nägele 
K., Bates J.S., Trautmann B., Inskip S.A., Peters J., Robb J.E., 
Kivisild T., Castex D., McCormick M., Bos K.I., Harbeck M., Herbig 
A., Krause J. Ancient Yersinia pestis genomes from across Western 
Europe reveal early diversification during the First Pandemic (541–
750). Proc. Natl. Acad. Sci. USA. 2019; 116(25):12363–72. DOI: 
10.1073/pnas.1820447116.

5. Achtman M., Zurth K., Morelli G., Torrea G., Guiyoule A., 
Carniel E. Yersinia pestis, the cause of plague, is a recently emerged 
clone of Yersinia pseudotuberculosis. Proc. Natl. Acad. Sci. USA. 
1999; 96(24):14043–8. DOI: 10.1073/pnas.96.24.14043.

6. Morelli G., Song Y., Mazzoni C.J., Eppinger M., Roumagnac 
P., Wagner D.M., Feldkamp M., Kusecek B., Vogler A.J., Li Y., Cui 
Y., Thomson N.R., Jombart T., Leblois R., Lichtner P., Rahalison 
L., Petersen J.M., Balloux F., Keim P., Wirth T., Ravel J., Yang R., 
Carniel E., Achtman M. Yersinia pestis genome sequencing identi-
fies patterns of global phylogenetic diversity. Nat. Genet. 2010; 
42(12):1140–3. DOI: 10.1038/ng.705.

7. Cui Y., Yu C., Yan Y., Li D., Li Y., Jombart T., Weinert L.A., 
Wang Z., Guo Z., Xu L., Zhang Y., Zheng H., Qin N., Xiao X., Wu 
M., Wang X., Zhou D., Qi Z., Du Z., Wu H., Yang X., Cao H., Wang 
H., Wang J., Yao S., Rakin A., Li Y., Falush D., Balloux F., Achtman 
M., Song Y., Wang J., Yang R. Historical variations in mutation rate 
in an epidemic pathogen, Yersinia pestis. Proc. Natl. Acad.Sci. USA. 
2013; 110(2):577–82. DOI: 10.1073/pnas.1205750110.

8. Eroshenko G.A., Nosov N.Y., Krasnov Y.M., Oglodin 



Проблемы особо опасных инфекций. 2020; 1          ОРигинальнЫе статьи

84

Y.G., Kukleva L.M., Guseva N.P., Kuznetsov A.A., Abdikarimov 
T., Dzhaparova A.K., Kutyrev V.V. Yersinia pestis strains of ancient 
phylogenetic branch 0.ANT are widely spread in the high- moun-
tain plague foci of Kyrgyzstan. PLoS One. 2017; 12:e0187230. DOI: 
10.1371/journal.pone.0187230.

9. кутырев в.в., попова а.Ю., редакторы. кадастр эпи-
демических и эпизоотических проявлений чумы на территории 
российской Федерации и стран ближнего зарубежья с 1876 по 
2016 год. саратов: ооо «амирит»; 2016. 248 с.

10. онищенко г.г., кутырев в.в., редакторы. природные 
очаги чумы кавказа, прикаспия, средней азии и сибири. м.: 
оао «издательство «медицина»; 2004. 191 с.

11. абдикаримов с.т., ибрагимов э.Ш., эгембергенов 
ч.э. современное эпизоотическое состояние природных оча-
гов чумы кыргызской республики и мероприятия, направлен-
ные на обеспечение эпидемиологического благополучия по 
чуме. Проблемы особо опасных инфекций. 2018; 2:45–8. DOI: 
10.21055/0370-1069-2018-2-45-48.

12. Kutyrev V.V., Eroshenko G.A., Motin V.L., Nosov N.Y., 
Krasnov J.M., Kukleva L.M., Nikiforov K.A., Al’hova J.V., Oglodin 
E.G., Guseva N.P. Phylogeny and classification of Yersinia pestis 
through the lens of strains from the plague foci of Commonwealth of 
Independent States. Front. Microbiol. 2018; 9:1106. DOI: 10.3389/
fmicb.2018.01106.

13. онищенко г.г., кутырев в.в., редакторы. лабораторная 
диагностика особо опасных инфекционных болезней.  
практическое руководство. м.: зао «Шико»; 2013: 560 c.

14. Le Flèche P., Hauck Y., Onteniente L., Prieur A., Denoeud 
F., Ramisse V., Sylvestre P., Benson G., Ramisse F., Vergnaud G. 
A tandem repeats database for bacterial genomes: application to the 
genotyping of Yersinia pestis and Bacillus anthracis. BMC Microbiol. 
2001; 1:2. DOI: 10.1186/1471-2180-1-2.

15. сариева г.е., базарканова г.д., сагиев з.а., Шабунин 
а.г., абдикаримов с.т., маймулов р.к., софейков в.г., 
джапарова а.к., айтбаева ж.т., егембергенов ч.э., му-
сагалиева р.с., абдирасилова а.а., абдел ж.з., курмианов б.к. 
атлас сары-джазского природного очага чумы в кыргызстане: 
пространственная и временная характеристика. бишкек; 2018. 
164 с.

16. Sariyeva G., Bazarkanova G., Maimulov R., Abdikarimov 
S., Kurmanov B., Abdirassilova A., Shabunin A., Sagiyev Z., 
Dzhaparova A., Abdel Z., Mussagaliyeva R., Morand S., Motin V., 
Kosoy M. Marmots and Yersinia pestis strains in two plague endemic 
areas of Tien Shan mountains. Front. Vet. Sci. 2019; 6:207. DOI: 
10.3389/fvets.2019.00207.

References 
1. Harbeck M., Seifert L., Hänsch S., Wagner D.M., Birdsell 

D., Parise K.L., Wiechmann I., Grupe G., Thomas A., Keim P., Zöller 
L., Bramanti B., Riehm J.M., Scholz H.C. Yersinia pestis DNA 
from skeletal remains from the 6(th) century AD reveals insights 
into Justinianic plague. PLoS Pathog. 2013; 9(5):e1003349. DOI: 
10.1371/journal.ppat.1003349.

2. Wagner D.M., Klunk J., Harbeck M., Devault A., Waglechner 
N., Sahl J.W., Enk J., Birdsell D.N., Kuch M., Lumibao C., Poinar 
D., Pearson T., Fourment M., Golding B., Riehm J.M., Earn D.J.D., 
Dewitte S., Rouillard J.-M., Grupe G., Wiechmann I, Bliska J.B., 
Keim P.S., Scholz H.C., Holmes E.C., Poinar H. Yersinia pestis and 
the plague of Justinian 541–543 AD: a genomic analysis. Lancet Infect 
Dis. 2014; 14(4):319–26. DOI: 10.1016/S1473-3099(13)70323-2.

3. Feldman M., Harbeck M., Keller M., Spyrou M.A., Rott A., 
Trautmann B., Scholz H.C., Päffgen B., Peters J., McCormick M., 
Bos K., Herbig A., Krause J. A high-coverage Yersinia pestis genome 
from a sixth-century Justinianic Plague victim. Mol. Biol. Evol. 2016; 
33:2911– 23. DOI: 10.1093/molbev/msw170.

4. Keller M., Spyrou M.A., Scheib C.L., Neumann G.U., 
Kröpelin A., Haas-Gebhard B., Päffgen B., Haberstroh J., Ribera I 
Lacomba A., Raynaud C., Cessford C., Durand R., Stadler P., Nägele 
K., Bates J.S., Trautmann B., Inskip S.A., Peters J., Robb J.E., 
Kivisild T., Castex D., McCormick M., Bos K.I., Harbeck M., Herbig 
A., Krause J. Ancient Yersinia pestis genomes from across Western 
Europe reveal early diversification during the First Pandemic (541–
750). Proc. Natl. Acad. Sci. USA. 2019; 116(25):12363–72. DOI: 
10.1073/pnas.1820447116.

5. Achtman M., Zurth K., Morelli G., Torrea G., Guiyoule A., 
Carniel E. Yersinia pestis, the cause of plague, is a recently emerged 
clone of Yersinia pseudotuberculosis. Proc. Natl. Acad. Sci. USA. 
1999; 96(24):14043–8. DOI: 10.1073/pnas.96.24.14043.

6. Morelli G., Song Y., Mazzoni C.J., Eppinger M., Roumagnac 

P., Wagner D.M., Feldkamp M., Kusecek B., Vogler A.J., Li Y., Cui 
Y., Thomson N.R., Jombart T., Leblois R., Lichtner P., Rahalison 
L., Petersen J.M., Balloux F., Keim P., Wirth T., Ravel J., Yang R., 
Carniel E., Achtman M. Yersinia pestis genome sequencing identi-
fies patterns of global phylogenetic diversity. Nat. Genet. 2010; 
42(12):1140–3. DOI: 10.1038/ng.705.

7. Cui Y., Yu C., Yan Y., Li D., Li Y., Jombart T., Weinert L.A., 
Wang Z., Guo Z., Xu L., Zhang Y., Zheng H., Qin N., Xiao X., Wu 
M., Wang X., Zhou D., Qi Z., Du Z., Wu H., Yang X., Cao H., Wang 
H., Wang J., Yao S., Rakin A., Li Y., Falush D., Balloux F., Achtman 
M., Song Y., Wang J., Yang R. Historical variations in mutation rate 
in an epidemic pathogen, Yersinia pestis. Proc. Natl. Acad.Sci. USA. 
2013; 110(2):577–82. DOI: 10.1073/pnas.1205750110.

8. Eroshenko G.A., Nosov N.Y., Krasnov Y.M., Oglodin 
Y.G., Kukleva L.M., Guseva N.P., Kuznetsov A.A., Abdikarimov 
T., Dzhaparova A.K., Kutyrev V.V. Yersinia pestis strains of ancient 
phylogenetic branch 0.ANT are widely spread in the high- moun-
tain plague foci of Kyrgyzstan. PLoS One. 2017; 12:e0187230. DOI: 
10.1371/journal.pone.0187230.

9. Kutyrev V.V., Popova A.Yu., editors. [Cadastre of Epidemic 
and Epizootic Manifestations of Plague in the Territory of the 
Russian Federation and Former Soviet Union (1876–2016)]. Saratov: 
“Amirit” LLC; 2016. 248 p.

10. Onishchenko G.G., Kutyrev V.V., editors. [Natural Plague 
Foci in the Territory of Caucasus, Caspian-Sea Region, Central Asia, 
and Siberia]. M.: OJSC “Meditsina”; 2004. 191 p.

11. Abdikarimov S.T., Ibragimov E.Sh., Egembergenov 
Ch.E. [Current epizootic condition of natural plague foci in Kyrgyz 
Republic and measures aimed at provision of epidemiological 
welfare as regards plague]. Problemy Osobo Opasnykh Infektsii 
[Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2018; 2:45–8. 
DOI: 10.21055/0370-1069-2018-2-45-48.

12. Kutyrev V.V., Eroshenko G.A., Motin V.L., Nosov N.Y., 
Krasnov J.M., Kukleva L.M., Nikiforov K.A., Al’hova J.V., Oglodin 
E.G., Guseva N.P. Phylogeny and classification of Yersinia pestis 
through the lens of strains from the plague foci of Commonwealth of 
Independent States. Front. Microbiol. 2018; 9:1106. DOI: 10.3389/
fmicb.2018.01106.

13. Onishchenko G.G., Kutyrev V.V., editors. [Laboratory 
Diagnostics of Particularly Dangerous Infectious Diseases. Practice 
Guidelines]. M.: CJSC “Shiko”; 2013: 560 p.

14. Le Flèche P., Hauck Y., Onteniente L., Prieur A., Denoeud 
F., Ramisse V., Sylvestre P., Benson G., Ramisse F., Vergnaud G. 
A tandem repeats database for bacterial genomes: application to the 
genotyping of Yersinia pestis and Bacillus anthracis. BMC Microbiol. 
2001; 1:2. DOI: 10.1186/1471-2180-1-2.

15. Sarieva G.E., Bazarkanova G.D., Sagiev Z.A., Shabunin 
A.G., Abdikarimov S.T., Maimulov R.K., Sofeikov V.G., Dzhaparova 
A.K., Aitbaeva Zh.T., Egembergenov Ch.E., Musagalieva R.S., 
Abdirasilova A.A., Abdel Zh.Z., Kurmianov B.K. [Atlas of 
Sarydzhas Natural Plague Focus in Kyrgyzstan: Spatial and Temporal 
Characteristics]. Bishkek; 2018. 164 p.

16. Sariyeva G., Bazarkanova G., Maimulov R., Abdikarimov 
S., Kurmanov B., Abdirassilova A., Shabunin A., Sagiyev Z., 
Dzhaparova A., Abdel Z., Mussagaliyeva R., Morand S., Motin V., 
Kosoy M. Marmots and Yersinia pestis strains in two plague endemic 
areas of Tien Shan mountains. Front. Vet. Sci. 2019; 6:207. DOI: 
10.3389/fvets.2019.00207.

Authors:
Eroshenko G.A., Oglodin E.G., Al’khova Zh.V., Kukleva L.M., 

Kuznetsov A.A., Krasnov Ya.M., Kutyrev V.V. Russian Research Anti-Plague 
Institute “Microbe”. 46, Universitetskaya St., Saratov, 410005, Russian 
Federation. E-mail: rusrapi@microbe.ru.

Dzhaparova A.K., Abdikarimov S.T. Republican Center of Quarantine 
and Particularly Dangerous Infections. 92, Skryabina St., Bishkek, 720005, 
Kyrgyz Republic. E-mail: rckiooi@mail.ru.

об авторах:
Ерошенко Г.А., Оглодин Е.Г., Альхова Ж.В., Куклева Л.М., Кузнецов 

А.А., Краснов Я.М., Кутырев В.В. российский научно-исследовательский 
противочумный институт «микроб». российская Федерация, 410005, 
саратов, ул. университетская, 46. E-mail: rusrapi@microbe.ru.

Джапарова А.К., Абдикаримов С.Т. республиканский центр ка-
рантинных и особо опасных инфекций. кыргызская республика, 720005, 
бишкек, ул. скрябина, 92. E-mail: rckiooi@mail.ru.

поступила 14.02.20. 
принята к публ. 27.02.20.



Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2020; 1         Original articles

85

DOI: 10.21055/0370-1069-2020-1-85-90

удк 616.912:614.8

В.В. Золин, о.П. оськина, м.н. ерёмина, Г.ф. давыдов, Т.а. Гостева 

оСобенноСти дезинфекции бокСов микробиологичеСкой безоПаСноСти  
и Помещений вируСологичеСких лабораторий При Проведении работ  

С вируСом натуральной оСПЫ 
ФБУН «Государственный научный центр вирусологии и биотехнологии «Вектор», р.п. Кольцово, Российская Федерация

цель. определение микробиологическим методом эффективности дезинфекционных обработок фумигацией 
формальдегидом скрытых полостей и обратной стороны фильтров боксов микробиологической безопасности, 
расположенных в помещениях заразной зоны максимально изолированной лаборатории. оценка эффективно-
сти работы экспериментальной установки для автоматизации процесса обработки формальдегидом лаборатор-
ных помещений. материалы и методы. оценка эффективности дезинфекционных обработок боксов микро-
биологической безопасности и помещений вирусологической лаборатории проводилась методом батистовых 
тест-объектов, контаминированных спорообразующей тест-культурой Bacillus thuringiensis. результаты и об-
суждение. экспериментальным путем определено время обеззараживания, достаточное для полной инактивации 
особо опасных патогенных микроорганизмов, предположительно находящихся в скрытых полостях и на обрат-
ной стороне фильтров боксов микробиологической безопасности, расположенных в заразной зоне максималь-
но изолированной лаборатории. в результате проведенных исследований удалось добиться полной инактивации 
спорообразующего тест-микроорганизма, находящегося на тест-объектах, размещенных в скрытых полостях и 
труднодоступных местах боксов микробиологической безопасности в концентрации 1·106 клеток/см3 только при 
времени обеззараживания, равном 24 часам. эффективное обеззараживание тест-объектов, контаминированных 
спорообразующей тест-культурой B. thuringiensis, размещенных в труднодоступных местах и на обратных сторо-
нах оборудования в боксированном вирусологическом помещении, при использовании экспериментальной уста-
новки, производящей газообразный формальдегид, оказалось возможным только при использовании формалина 
в концентрации 40 мл/м3 помещения. в результате исследований установлено, что количество формалина, тре-
буемое для достижения 100 % эффективности дезинфекционной обработки вирусологического боксированного 
помещения с помощью экспериментальной установки, производящей газообразный формальдегид, зависит от 
режима работы общеобменной приточно-вытяжной вентиляции, конфигурации лабораторного помещения, на-
сыщенности его лабораторным и инженерным оборудованием. 

Ключевые слова: фумигация формальдегидом, скрытые полости и обратная сторона фильтров боксов микро-
биологической безопасности, дезинфекционная обработка, патогенные микроорганизмы.

Корреспондирующий автор: Золин Владимир Викторович, e-mail: zolin@vector.nsc.ru.
Для цитирования: Золин В.В., Оськина О.П., Ерёмина М.Н., Давыдов Г.Ф., Гостева Т.А. Особенности дезинфекции боксов микробиологической безопас-

ности и помещений вирусологических лабораторий при проведении работ с вирусом натуральной оспы. Проблемы особо опасных инфекций. 2020; 1:85–90. 
DOI: 10.21055/0370-1069-2020-1-85-90

V.V. Zolin, O.P. Os’kina, M.N. Eremina, G.F. Davydov, T.A. Gosteva
Peculiarities of Disinfection of Microbiological safety Cabinets and Premises  
of Virological Laboratories when Carrying out Works with the smallpox Virus 
“State Scientific Center of Virology and Biotechnology ‘Vector’ of the “Rospotrebnadzor”, Kol’tsovo, Russian Federation

Abstract. Objective. Applying microbiological method to determine the effectiveness of disinfection treatments with 
formaldehyde fumigation of the hidden cavities and the reverse side of the microbiological safety cabinet filters (MSC) 
located in the “infectious” areas of an isolated to maximum extent laboratory. Evaluation of the effectiveness of experi-
mental unit for automation of the formaldehyde treatment of laboratory premises. Materials and methods. Assessment 
of effectiveness of disinfection treatments of MSCs and the premises of virological laboratory was carried out using 
cambric test objects contaminated with the spore-forming test culture of B. thuringiensis. Results and discussion. The 
disinfection time sufficient for the complete inactivation of particularly dangerous pathogenic microorganisms poten-
tially located in hidden cavities and on the back side of microbiological safety cabinet filters, placed in the “infectious” 
zone of the most isolated laboratory has been determined experimentally. As a result of the studies, it was possible to 
achieve complete inactivation of the spore-forming test microorganism located on test objects situated in hidden cavities 
and hardly accessible places of MSC at concentration of 1·106 cells/cm3 only with disinfection time equal to 24 hours. 
Effective disinfection of test objects contaminated with B. thuringiensis spore-forming test culture, placed in hard-to-
reach places and on the back of the equipment in a boxed virological room, using an experimental plant producing 
gaseous formaldehyde, was possible only when formalin was used in a concentration of 40 ml/m3 of the room. It was 
established that the amount of formalin required to achieve 100% efficiency of the disinfection treatment of the viro-
logical boxed room using an experimental unit producing gaseous formaldehyde depends on the operating mode of the 
general supply and exhaust ventilation, the configuration of the laboratory room, and the furnishing with laboratory and 
engineering equipment.

Key words: formaldehyde fumigation, hidden cavities and the back side of microbiological safety cabinet filters, 
disinfection treatment, pathogenic microorganisms.
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Федеральное бюджетное учреждение науки 
«государственный научный центр вирусологии и 
биотехнологии «вектор» (Фбун гнц вб «вектор») 
проводит фундаментальные исследования возбуди-
телей особо опасных и социально значимых вирус-
ных инфекций, а также обеспечивает на постоянной 
основе диагностику особо опасных инфекционных 
агентов. кроме этого, Фбун гнц вб «вектор» явля-
ется сотрудничающим центром воз по диагности-
ке ортопоксвирусных инфекций и музеем штаммов 
и днк вируса натуральной оспы (вно). в связи с 
этим в Фбун гнц вб «вектор», в соответствии с 
национальными и международными требованиями, 
а также рекомендациями глобальной комиссии воз, 
в условиях максимально изолированной лаборато-
рии (мил) проводятся экспериментальные и диа-
гностические работы с вирусом натуральной оспы 
по тематикам, согласованным с консультативным 
комитетом воз. все виды работ с вно проводятся 
в максимально изолированной лаборатории, которая 
по международной классификации соответствует 
уровню защиты BSL4 и отвечает всем требовани-
ям, предъявляемым к инженерным сооружениям 
подобного рода санитарно-эпидемиологическими 
правилами сп 1.3.3118-13 «безопасность работы с 
микроорганизмами I–II групп патогенности (опасно-
сти)». основные работы с патогенными биологиче-
скими агентами (пба) I–II групп сп 1.3.3118-13 ре-
комендуют проводить в боксах микробиологической 
безопасности II–III классов, в зависимости от вида 
выполняемых работ в соответствии с требованиями 
гост р ен 12469-10 [1, 2]. 

после окончания цикла работ с вно, перед 
открытием заразной зоны мил для проведения 
планово-предупредительного ремонта инженерно-
технических систем, обеспечивающих биологиче-
скую безопасность работ, в соответствии с требова-
ниями сп 1.3.3118-13, необходимо проводить заклю-
чительную дезинфекцию помещений и оборудования. 
важной составной частью заключительной дезин-
фекционной обработки лабораторного оборудования 
является дезинфекционная обработка скрытых по-
лостей и обратной стороны фильтров боксов микро-
биологической безопасности (бмб), находящихся в 
заразной зоне лаборатории, предотвращающая по-
тенциальную возможность инфицирования специ-
алистов, проводящих планово-предупредительный 
ремонт в этих помещениях [3–5].

при проведении работ с вирусами I–II групп 
патогенности приложение 1 к сп 1.3.3118-13 пред-
писывает проведение дезинфекции скрытых поло-
стей и обратных сторон фильтров бмб, при условии 
герметизации, испарением 60 мл формалина и 60 мл 

воды на каждый кубический метр объема бокса при 
температуре 20 °с и относительной влажности в 
помещении 65 %. в связи с этим необходимо было 
опытным путем определить необходимое количе-
ство формалина и время обеззараживания для дости-
жения полной деконтаминации скрытых полостей 
бмб, размещенных в заразной зоне максимально 
изолированной лаборатории, в которой при прове-
дении заключительной обработки поддерживается 
декомпрессионный режим дежурной вентиляцией. 

как сообщалось нами ранее, для проведения за-
ключительной дезинфекции помещений заразных 
зон, в которых проводились работы с вно, в Фбун 
гнц вб «вектор» используется метод фумигации 
формальдегидом, как наиболее эффективный в ре-
альных условиях функционирования заразной зоны 
мил [6]. автоматизация процесса проведения фуми-
гации формальдегидом является крайне актуальной 
задачей, требующей решения. для указанной цели в 
Фбун гнц вб «вектор» создана экспериментальная 
установка, позволяющая получать газообразный фор-
мальдегид в классической реакции формалина с пер-
манганатом калия и проведен ряд исследований, на-
правленных на изучение эффективности ее работы.

цель исследования – оптимизация технологии 
дезинфекционной обработки парами формальдеги-
да скрытых полостей и обратной стороны фильтров 
бмб, расположенных в боксированных помещени-
ях заразной зоны максимально изолированной ла-
боратории.

определение микробиологическим методом 
эффективности заключительной дезинфекцион-
ной обработки вирусологических боксированных 
помещений заразной зоны мил фумигацией фор-
мальдегидом, производимым экспериментальной 
установкой в классической реакции формалина с 
перманганатом калия. 

материалы и методы

в работе использован штамм Bacillus thurin-
giensis ssp. thuringiensis 221(н1), депонирован-
ный в «коллекции бактерий, бактериофагов, гри-
бов» Фбун гнц вб «вектор» под номером в-911 
(в-622), нанесен на тест-объекты в концентрации 
1·106 кл./см2 [7–9]. 

в работе задействована экспериментальная 
установка (дезинфекционная установка «вектор»), 
которая представляет собой устройство, позволяю-
щее получать газообразный формальдегид в класси-
ческой реакции формалина с перманганатом калия. 
во время реакции выделяется большое количество 
тепловой энергии, в результате чего формалин бы-
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стро закипает и испаряется. реакция при смешива-
нии формалина с перманганатом калия проходит 
«взрывоподобно», что позволяет создать в установке 
эффект эжекции, за счет которой и происходит сме-
шивание указанных реактивов. четырехступенчатый 
сепаратор установки исключает разбрызгивание про-
дуктов реакции в помещении. конструкция прибора 
позволяет включать его в работу дистанционно, без 
нахождения в непосредственной близости операто-
ра, что полностью исключает возможность отравле-
ния человека продуктами реакции.

для экспериментальных исследований эффек-
тивности обработки скрытых полостей и обратной 
стороны фильтров бмб парами формалина исполь-
зовали ламинарный бокс II класса защиты фирмы 
«Labconco».

оценку эффективности дезинфекционных об-
работок фумигацией газообразным формальдегидом 
помещений заразных зон, а также скрытых полостей 
и обратной стороны фильтров бмб проводили ме-
тодом батистовых тест-объектов, контаминирован-
ных спорообразующей тест-культурой, приготов-
ленных в соответствии с требованиями руководства 
р 4.2.2643-10. 3.5. «дезинфектология. методы ла-
бораторных исследований и испытаний дезинфек-
ционных средств для оценки их эффективности и 
безопасности» (утвержденное роспотребнадзором 
01.06.2010 г.). для оценки эффективности заключи-
тельной дезинфекционной обработки лабораторных 
помещений и бмб применялись тест-объекты на 
основе спорообразующей тест-культуры с концен-
трацией не менее 1⋅106 кл./см2.

 готовые тест-объекты (25 шт. в каждом экспе-
рименте) размещали, в зависимости от эксперимен-
та, на горизонтальных и вертикальных поверхностях 
мил, лабораторного оборудования, включая труд-
нодоступные места и обратные поверхности, или в 
скрытых полостях, и в межфильтровом простран-
стве, а также на обратных сторонах фильтров бмб. 

в экспериментах, направленных на изучение эф-
фективности дезинфекции бмб, формалин испаряли 
с помощью лабораторной плитки и после требуемой 
экспозиции, составляющей от 8 до 24 ч, нейтрали-
зовали пары формалина аммиаком в соответствии с 
требованиями приложения 1 к сп 1.3.3118-13.

эффективность работы дезинфекционной уста-
новки «вектор», производящей газообразный фор-
мальдегид в реакции формалина с перманганатом 
калия, изучали, используя различные концентрации 
формалина.

по окончании времени экспозиции в том или 
ином эксперименте тест-объекты снимали, помеща-
ли в пенфлаконы с 1 мл стерильного физраствора, 
встряхивали 5–7 мин для элюции микроорганизмов, 
а затем высевали на плотную питательную среду 
(мпа). смывную жидкость по 0,1 мл с каждого 
тест-объекта, высевали на 10 чашек петри. образцы 
инкубировали в течение 2–3 сут, при температуре 
(32±2) °с, после чего учитывали результаты. все ми-

кробиологические исследования проводили в соот-
ветствии с требованиями руководства р 4.2.2643-10. 

статистическую обработку результатов про-
водили стандартными методами с помощью пакета 
компьютерных программ «Statistica 6.0» (StatSoft 
Inc. 1984-2001) с оценкой достоверности отличий 
(р≤0,05) для 95 % доверительного уровня (I95) [10]. 

результаты и обсуждение

как известно, натуральная оспа является 
воздушно-капельной инфекцией, однако может пе-
редаваться и по аэрозольному механизму воздушно-
пылевым путем, также возможна инокуляция вируса 
при непосредственном соприкосновении с инфици-
рованными вирусом предметами. аэрозоль с вно 
может передаваться с потоком воздуха на значитель-
ное расстояние, инфицируя людей, оказавшихся в 
загрязненном помещении; в случае распространения 
по инженерным коммуникациям, в частности возду-
ховодам приточно-вытяжной вентиляции, возможно 
заражение и в соседних помещениях. вирус устой-
чив во внешней среде, особенно к высушиванию и 
низким температурам. он может длительное время 
(в течение ряда месяцев) сохраняться в корочках и 
чешуйках, взятых с оспин на коже больных, а в замо-
роженном и лиофилизированном состоянии остается 
жизнеспособным несколько лет; на различных пред-
метах при комнатной температуре сохраняет высо-
кую инфекционную активность в течение несколь-
ких месяцев [11]. учитывая высокую естественную 
восприимчивость человека, отсутствие плановой 
вакцинации против натуральной оспы населения, 
родившегося после 1980 г., и, как следствие, отсут-
ствие коллективного специфического иммунитета, 
можно спрогнозировать высокую вероятность зара-
жения контактных лиц [3].

учитывая вышесказанное, по завершении про-
веденной заключительной дезинфекции поверхно-
стей помещений и оборудования, в том числе скры-
тых полостей и обратной стороны фильтров бмб, 
расположенных в заразной зоне мил, необходимо 
получать полную инактивацию пба, используемых 
в работе [12–15]. 

в ходе проведения исследований, с учетом ре-
комендаций экспертной группы воз, составленных 
при визите в 2014 г. в сотрудничающий центр воз 
по диагностике ортопоксвирусных инфекций и му-
зей штаммов и днк вно, функционирующий на 
базе Фбун гнц вб «вектор», дезинфекцию лабо-
раторных помещений и оборудования считали про-
веденной эффективно лишь в случае снижения кон-
центрации тест-микроорганизмов на тест-объектах 
не менее чем на 6 lg.

в результате серии экспериментальных ис-
следований установлено оптимальное количество 
формалина и продолжительность времени обеззара-
живания, которые в указанных выше условиях при 
проведении заключительной дезинфекции скрытых 
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полостей и обратной стороны фильтров бмб, уста-
новленных в заразной зоне мил, давали 100 % эф-
фективность дезобработки. результаты эксперимен-
тов представлены в табл. 1.

представленные в таблице данные свидетель-
ствуют о том, что в условиях мил, в лабораторных 
помещениях которой во время проведения дезин-
фекции рабочей вентиляцией поддерживается де-
компрессионный режим, 100 % инактивация тест-
микроорганизмов, контаминирующих тест-объекты, 
размещенные в различных местах в бмб, происходит 
только при времени обеззараживания равном 24 ч. 
при этом в ходе экспериментов установлено, что ко-
личество формалина 60 мл, испаряемое на каждый 
кубический метр объема бокса, является оптималь-
ным и снижать его не целесообразно. 

в предыдущих исследованиях установлено 
оптимальное количество формалина, необходимого 
для полной инактивации возможных инфекционных 
загрязнений, потенциально находящихся на поверх-
ностях помещений заразной зоны мил, при усло-
вии работы дежурной вентиляции, обеспечивающей 
в процессе проведения дезобработки декомпресси-
онный режим [6]. 

однако, несмотря на достигнутую в ходе ранее 
проведенных экспериментов 100 % эффективность 
дезинфекции газообразным формальдегидом поме-
щений заразной зоны мил, вопрос автоматизации 
процесса проведения заключительной дезобработки 
остался открытым. с учетом этого, с целью автомати-
зации процесса фумигации газообразным формальде-
гидом помещений заразных зон и исключения контак-
та персонала с токсичным веществом в процессе про-
ведения дезинфекции, нами, совместно со специали-
стами инженерной службы Фбун гнц вб «вектор», 
создана экспериментальная установка – дезинфекци-
онная установка «вектор», производящая газообраз-
ный формальдегид в реакции с перманганатом калия, 
а также изучена эффективность ее работы. 

в результате серии экспериментальных иссле-
дований установлено оптимальное количество фор-
малина, которое при проведении с помощью экспе-
риментальной установки заключительной дезинфек-
ции вирусологических боксированных помещений 
разного объема, конфигурации и в разной степени 
насыщенных лабораторным оборудованием, давало 
100 % эффективность. результаты исследования эф-
фективности дезинфекции газообразным формальде-
гидом различных поверхностей в помещениях мил 
с помощью дезинфекционной установки «вектор» 
представлены в табл. 2. 

приведенные в таблице данные свидетельствуют 
о высокой, статистически значимой эффективности 
обработки помещений с помощью дезинфекционной 
установки «вектор». в ходе проведения исследо-
ваний при применении формалина в концентрации 
40 мл/м3 удалось добиться 100 % эффективности 
дезинфекционной обработки вирусологического 
боксированного помещения мил общим объемом 
200 м3, максимально насыщенного лабораторным 
оборудованием, с примыкающей к нему термальной 
комнатой. при применении формалина в количестве  
17,5 мл/м3, рекомендованном приложением 1 к 
сп 1.3.3118-13 для проведения заключительной де-
зинфекции при условии герметизации помещений, 
добиться 100 % эффективности дезинфекционной 
обработки не удалось, что, вероятно, связано с необ-
ходимостью сохранения декомпрессионного режима 
во время дезобработки. вместе с тем при примене-
нии экспериментальной дезинфекционной установки 
не удалось уменьшить количество формалина, необ-
ходимого для полной деконтаминации помещения 
сложной конфигурации и насыщенного оборудова-
нием, ниже 25 мл/м3. вероятно, это связано с осо-
бенностями вентилирования лабораторного помеще-
ния, в котором проводились эксперименты, а также 
наличием препятствий, создаваемых оборудованием 
для распространения газообразного формальдеги-

Таблица 1 / Table 1
Эффективность фумигации парами формальдегида скрытых полостей и обратной стороны фильтров бмб 2 класса,  

размещенных в мил, в зависимости от времени обеззараживания и количества формалина при t=20º C и относительной влажности 65 % 
The efficiency of fumigation with formaldehyde vapor in the hidden cavities and on the back side of the MSC class 2 filters placed in the isolated  

to the maximum containment laboratory, depending on the time of disinfection and the amount of formalin at t=20 °C and relative humidity 65 %

место размещения тест-объекта 
(B. thuringiensis,106 кл./см2), m*

Placement of the test object,  
on the basis of B. thuringiensis, 106 cells/cm2, m*

кол-во формалина (экспозиция) / кол-во жизнеспособных тест-микроорганизмов, (M±I95, n=6)*
Amount of formalin (exposition) / Viable test-microorganisms, (M±I95, n=6)*

50 мл/м3 (24 ч)
50 ml/m3 (24 hours)

60 мл/м3 (8 ч)
60 ml/m3 (8 hours)

60 мл/м3 (24 ч)
60 ml/m3 (24 hours)

стенки рабочей камеры, m=5
Walls of the working chamber, m=5 0 (3±1) кое/мл

(3±1) CFU/ml 0

поддон рабочей камеры, m=5
Tray of the working chamber, m=5

(5±2) кое/мл
(5±2) CFU/ml

(6±2) кое/мл
(6±2) CFU/ml 0

столешница рабочей камеры, m=5
Countertop of the working chamber

(7±2) кое/мл
(7±2) CFU/ml 0 0

скрытые полости и обратная сторона фильтров, m=6
Hidden cavities and the back side of filters, m=6

(6±2) кое/мл
(6±2) CFU/ml

(8±3) кое/мл
(8±3) CFU/ml 0

межфильтровое пространство, m=7
The space between filters, m=7

(4±1) кое/мл
(4±1) CFU/ml

(8±3) кое/мл
(8±3) CFU/ml 0

*m – количество тестов в каждом эксперименте; n – количество экспериментов; м – среднее значение; I95 – 95 % доверительный интервал, р<0,05.

*m – the number of tests in each experiment; n – the number of experiments; M – mean value; I95 – 95 % confidence interval, p<0.05.
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да, вырабатываемого и распыляемого установкой 
в том или ином направлении. при ранее изученном 
не автоматизированном методе фумигации формаль-
дегидом, исследованном нами ранее, емкости для 
испарения формалина размещались в нескольких 
местах помещения, обеспечивая доступ газообраз-
ному формальдегиду ко всем труднодоступным по-
верхностям помещения [6]. требуется тщательное 
изучение направления конвекционных потоков, по 
которым от установки по лабораторному помещению 
распространяется формальдегид, а также причин, по 
которым тот или иной тест-объект остается необра-
ботанным. в случае наличия в лаборатории одного 
помещения эта задача выглядит реалистично, однако 
в случае размещения в заразной зоне комплекса лабо-
раторных помещений большой площади со сложной 
конфигурацией, насыщенностью этих помещений 
лабораторным и инженерным оборудованием и на-
личием вспомогательных помещений, задача много-
кратно усложняется. ввиду сложности и трудоем-
кости описанных выше действий, в практической 
деятельности, целесообразней просто подобрать кон-
центрацию формальдегида, повысив ее до значений, 
дающих 100 % эффективность дезобработки. 

таким образом, анализ представленных в табл. 2 
данных позволил выявить зависимость эффектив-
ности дезобработки с применением дезинфектора 
«вектор», создающего газообразный формальдегид, 

от объема и конфигурации помещения, а также на-
сыщенности его лабораторным оборудованием. 

обобщая результаты проведенных исследо-
ваний, необходимо подчеркнуть, что для полной 
инактивации парами формальдегида возможных 
инфекционных загрязнений, находящихся в скры-
тых полостях, на поверхностях рабочей камеры и 
обратной стороне фильтров бмб, расположенных в 
заразной зоне мил, при проведении работ с воз-
будителями особо опасных вирусных инфекций не-
обходимое время обеззараживания составляет 24 ч. 
кроме того, в ходе экспериментов, при использова-
нии для заключительной дезинфекции помещений 
заразной зоны экспериментальной дезинфекцион-
ной установки «вектор», вырабатывающей газоо-
бразный формальдегид, удалось получить обнаде-
живающие результаты, вместе с тем, требующие 
дополнительных исследований, направленных на 
оптимизацию конструкции и режимов работы уста-
новки в различных условиях помещений заразной 
зоны мил.

в связи с полученными результатами экспери-
ментальные исследования по оптимизации условий 
проведения заключительной дезинфекции заразных 
зон мил Фбун гнц вб «вектор» фумигацией 
формальдегидом с применением дезинфекционной 
установки «вектор», а также подобного оборудова-
ния других производителей, будут продолжены. 

Таблица 2 / Table 2
Эффективность фумигации газообразным формальдегидом вирусологических боксированных помещений заразной зоны разного объема 
с помощью дезинфекционной установки «Вектор» в зависимости от количества формалина при t=20–25 °C и относительной влажности в 

помещении 60–92 % 
Efficiency of fumigation with gaseous formaldehyde of virological boxed rooms of the «infectious» zone of different volumes 

using the «Vector» disinfection unit, depending on the amount of formalin at t =20–25 °C and relative indoor humidity 60–92 %

место размещения тест-объектов 
(B. thuringiensis,106кл./см2), m*

Placement of the test objects, on the basis of  
B. thuringiensis, 106 cells/cm2, m*

кол-во формалина (экспозиция) / кол-во жизнеспособных тест-микроорганизмов, (M±I95, n=5)*
Amount of formalin (exposition) / viable test-microorganisms, (M±I95, n=5)*

17,5 мл/м3 (24 ч); 
Vпом.=144м3

17.5 ml/m3 (24 hours); 
Vfacil =144 m3

25,0 мл/м3 (24 ч); 
Vпом.=144м3**

25.0 ml/m3 (24 hours); 
Vfacil =144 m3**

25,0 мл/м3 (24 ч); 
Vпом.=200м3****

25.0 ml/m3 (24 hours); 
Vfacil =200 m3****

40,0 мл/м3 (24 ч); 
Vпом.=200м3****

40.0 ml/m3 (24 hours); 
Vfacil =200 m3****

стены на разной высоте, воздуховоды, пол, 
m=12 
Walls at different heights, air ducts, floor, m=12

(23±5) кое/мл
(23±5)  CFU/ml 0 (10±3) кое/мл

(10±3) CFU/ml 0

горизонтальные поверхности, m=5
Horizontal surfaces, m=5 0 0 (3±1) кое/мл

(3±1) CFU/ml 0

ящики лабораторной мебели, m=5 
Laboratory furniture boxes, m=5

(15±3) кое/мл
(15±3) CFU/ml -*** (4±1) кое/мл

(4±1) CFU/ml 0

силиконовые трубки, шланги, скрытые поло-
сти оборудования (бмб 3 класса), оргтехники 
(монитор, компьютер), m=6
Silicon tubes, hoses, hidden cavities of the equip-
ment (MSC Class 3), office machines (monitor, 
computer), m=6

(41±5) кое/мл
(41±5) CFU/ml -*** (17±3) кое/мл

(17±3) CFU/ml 0

труднодоступные места (обратные  
поверхности оборудования), m=5
Hard-to-reach places (backside surfaces  
of the equipment), m=5

(17±3) кое/мл
(17±3) CFU/ml -*** (15±3) кое/мл

(15±3) CFU/ml 0

*m – количество тестов в каждом эксперименте; n – количество экспериментов; м – среднее значение; I95 – 95 % доверительный интервал, р<0,05;
** – боксированное помещение, не оснащенное лабораторным оборудованием;
*** – тесты не размещались ввиду отсутствия в помещении мебели и оборудования;
**** – боксированное помещение, полностью оснащенное лабораторным оборудованием, обрабатывали совместно с примыкающей к нему термаль-
ной комнатой 

*m – the number of tests in each experiment; n – the number of experiments; M – mean value; I95 – 95 % confidence interval, p<0.05
** – boxed room that is not completed with equipment;
*** – tests were not deployed because of the absence of furniture and equipment in the room;
**** – boxed/closed room, completed with laboratory equipment to the fullest extent; the room was treated alongside the joint thermal room.
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а.В. иванова, В.а. сафронов, н.В. Попов, е.В. куклев

ЭПидемиологичеСкое районирование территории  
ПриволжСкого федерального округа По уровню Потенциальной  

ЭПидемичеСкой оПаСноСти ПрироднЫх очагов геморрагичеСкой лихорадки  
С ПочечнЫм Синдромом

ФКУЗ «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб», Саратов, Российская Федерация

геморрагическая лихорадка с почечным синдромом (глпс) является актуальной угрозой санитарно-
эпидемиологическому благополучию населения российской Федерации, занимая ведущее место в структуре 
заболеваемости природно-очаговыми инфекциями вирусной этиологии по стране. наиболее неблагополучная 
ситуация по заболеваемости глпс (более 80 % от общероссийской) наблюдается в субъектах приволжского фе-
дерального округа (пФо). цель работы – дифференциация территории пФо по уровню потенциальной эпи-
демической опасности природных очагов глпс. материалы и методы. в работе использована информация о 
заболеваемости глпс по данным статистических форм отчетности № 1 «сведения об инфекционных и пара-
зитарных заболеваниях» и данным об эпизоотической активности природных очагов глпс из установленных 
форм обзоров и прогнозов состояния популяции и численности мелких млекопитающих за период 2014–2018 гг. 
уровень потенциальной эпидемической опасности (пэо) оценивали в баллах по разработанной при участии 
авторов оригинальной методике. в качестве программного обеспечения использовали аналитическую платфор-
му Deductor Professional и геоинформационную систему Arc GIS. результаты и обсуждение. среди субъектов 
пФо крайне высокий уровень пэо по глпс (6 баллов) установлен для удмуртской республики, республик 
башкортостан, татарстан, мордовия и чувашия. высокий уровень пэо по глпс (5 баллов) характерен для 
самарской, ульяновской, нижегородской, кировской, саратовской, оренбургской областей и республики марий 
эл. уровень пэо выше среднего (4 балла) по глпс отмечен в пензенской области, средний уровень пэо (3 
балла) – в пермском крае. оперативное проведение комплекса неспецифических профилактических мероприя-
тий на участках с выраженным ростом потенциальной эпидемической опасности по глпс позволит значительно 
снизить уровень заболеваемости в пФо и российской Федерации в целом.

Ключевые слова: геморрагическая лихорадка с почечным синдромом, эпидемиологическое районирование, 
потенциальная эпидемическая опасность, профилактические (противоэпидемические) мероприятия.

Корреспондирующий автор: Иванова Александра Васильевна, e-mail: rusrapi@microbe.ru.
Для цитирования: Иванова А.В., Сафронов В.А., Попов Н.В., Куклев Е.В. Эпидемиологическое районирование территории Приволжского федерального 

округа по уровню потенциальной эпидемической опасности природных очагов геморрагической лихорадки с почечным синдромом. Проблемы особо опасных 
инфекций. 2020; 1:91–96. DOI: 10.21055/0370-1069-2020-1-91-96

A.V. Ivanova, V.A. Safronov, N.V. Popov, E.V. Kuklev
epidemiological Zoning of the Volga Federal District territory by the Level of Potential 
epidemic Hazard of Hemorrhagic Fever with Renal syndrome natural Foci
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”, Saratov, Russian Federation

Abstract. HFRS is a relevant threat to the sanitary-epidemiological welfare of the population of the Russian Federation. 
It takes a leading position in the structure of natural-focal ifections of viral etiology incidence around the country. The 
most unfavorable situation on HFRS morbidity rates (more than 80% of the overall incidence) is observed in the con-
stituent entities of the Volga Federal District (VFD). The purpose of the work is to differentiate the territory of the Volga 
Federal District in terms of the potential epidemic hazard (PEH) of HFRS infection. Materials and methods. We used 
information on the HFRS incidence contained in the statistical reporting form No. 1 “Information on infectious and para-
sitic diseases” and the data on epizootic activity of natural HFRS foci from the established forms of surveys and forecasts 
of the state of population and the numbers of small mammals over the period of 2014-2018. The assessment of the PEH 
level of HFRS infection was carried out according to the original method developed with the participation of the authors. 
The software used was the analytical platform Deductor Professional and the geo-information system Arc GIS. Results 
and discussion. Among the constituent entities of the Volga Federal District an extremely high level of risk of HFRS 
infection (6 points), the first type of territories, was established for the Udmurt Republic, the Republics of Bashkortostan, 
Tatarstan, Mordovia, and Chuvash Republic. The second type of territories characterized by high level of risk, where the 
PEH was 5 points – Samara, Ulyanovsk, Nizhny Novgorod, Kirov, Saratov, Orenburg regions and the Republic of Mari 
El. The territories in which there is an increased risk of HFRS infection cover the territory of the Penza Region (PEH – 4 
points). The average risk of infection was noted only in the Perm Region (PEH – 3 points). Prompt implementation of 
a complex of nonspecific preventive measures at sites with a pronounced increase in the potential epidemic hazard of 
HFRS infection will significantly reduce the incidence rate in the VFD and the Russian Federation as a whole.

Key words: hemorrhagic fever with renal syndrome, epidemiological zoning, potential epidemic hazard, risk of infec-
tion with HFRS, prophylactic (anti-epidemic) measures.



Проблемы особо опасных инфекций. 2020; 1          ОРигинальнЫе статьи

92

анализ многолетней заболеваемости гемор-
рагической лихорадкой с почечным синдромом 
(глпс) в российской Федерации свидетельствует о 
том, что эпидемиологическая обстановка по глпс 
отличается не только высокой напряженностью, но 
и постоянством. в частности, количество заболев-
ших в год на территории российской Федерации, в 
среднем за период 2014–2018 гг. составляло 8154, 
что превосходит заболеваемость в странах европы 
в 3,2 раза (в среднем 2,5 тыс. случаев заболевания в 
год) [1–3]. несмотря на умеренное снижение заболе-
ваемости, за анализируемый период (с 7,96 в 2014 г. 
до 3,99 в 2018 г., в среднем за пятилетний период – 
5,6 на 100 тыс. населения) в россии зарегистриро-
вано 40772 случая заболевания глпс. летальность 
в разные годы составляла от 0,4 до 8 %. согласно 
официальной статистике, опубликованной в 
государственных докладах «о состоянии санитарно-
эпидемиологического благополучия населения в 
российской Федерации» за 2014–2018 гг., за этот пе-
риод в российской Федерации экономический ущерб 
от заболеваний глпс составил 47,2 млрд рублей (в 
среднем на 1 год приходится 9,4 млрд рублей), кото-
рый определяется не только затратами на оказание 
медицинской помощи заболевшим, но и расходами 
на социальную помощь людям, получившим инва-
лидность в результате заболевания глпс. согласно 
литературным данным, геморрагическая лихорадка с 
почечным синдромом, протекающая в тяжелой фор-
ме у 24,5 % заболевших, приводит к инвалидизации. 
люди, перенесшие глпс тяжелой и среднетяжелой 
степени тяжести, требуют длительного диспансер-
ного наблюдения и проведения реабилитационных 
мероприятий [4–6]. особо подчеркивает масштаб 
социально-экономического ущерба тот факт, что на 
протяжении всего периода исследования из числа за-
болевших глпс до 85 % составляют мужчины в воз-
расте от 20 до 50 лет – самая трудоспособная часть 
населения [7]. 

на протяжении последних сорока лет наблю-
дается чрезвычайно напряженная эпидемиологиче-
ская обстановка по заболеваемости геморрагической 
лихорадкой с почечным синдромом в российской 
Федерации, где глпс является наиболее распро-
страненной природно-очаговой болезнью вирусной 
этиологии [8–11]. границы природных очагов рас-
ширяются, постепенно вовлекая в этот процесс тер-
ритории, ранее считавшиеся свободными от глпс 
[12–16]. за последнее десятилетие обнаружены новые 
очаги хантавирусной инфекции в республике алтай, 
новосибирской, иркутской и кемеровской областях, а 
также выявлены новые серотипы хантавируса и уста-
новлены новые резервуары инфекции в природе [17].

таким образом, представленные факты свиде-
тельствуют о том, что глпс является актуальной 
угрозой санитарно-эпидемиологическому благопо-
лучию населения российской Федерации. 

по территории страны распределение случаев 
заболевания глпс происходит крайне неравномер-
но. при этом приведенные цифры заболеваемости 
по россии в целом не отражают в полной мере на-
пряженность по глпс в отдельных регионах. в дей-
ствительности более 80 % (82,2 % за последние пять 
лет) приходится на один приволжский федеральный 
округ (пФо), заболеваемость в котором в 3,9 раза 
выше, чем в среднем по стране. крайне высокие по-
казатели заболеваемости сохраняются в субъектах 
пФо в течение всего периода регистрации инфек-
ции (с 1978 г.). причем, наряду со стабильно напря-
женной эпидемиологической обстановкой по глпс, 
в отдельные годы происходят резкие подъемы за-
болеваемости (например, в 1997 г. в республике 
башкортостан зарегистрировано 9403 случая заболе-
вания глпс, в 2009 г. – 3257; в республике удмуртия 
в 2015 г. – 1748 случаев).

цель работы – дифференциация территории 
пФо по уровню потенциальной эпидемической 
опасности природных очагов глпс. 

материалы и методы

в работе использованы данные по заболевае-
мости населения глпс в пФо за период с 2014 по 
2018 год, полученные из статистических форм от-
четности № 1 «сведения об инфекционных и пара-
зитарных заболеваниях», и данные о эпизоотической 
активности природных очагов глпс из установлен-
ных форм обзоров и прогнозов состояния популя-
ции и численности мелких млекопитающих (приказ 
роспотребнадзора от 14.01.2013 г. № 6) за период 
2014–2018 гг. основным методом исследования стал 
эпидемиологический с использованием современ-
ных информационных технологий. оценку уровня 
потенциальной эпидемической опасности (пэо) по 
глпс проводили по разработанной при участии ав-
торов оригинальной методике. в качестве программ-
ного обеспечения использовали аналитическую 
платформу Deductor Professional и геоинформацион-
ную систему Arc GIS.

результаты и обсуждение

с целью выявления участков высокой эпиде-
мической опасности по глпс, проведено эпиде-
миологическое районирование территории пФо 
по величине показателя потенциальной эпидемиче-
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ской опасности, который рассчитывали формально-
территориальным способом для каждого субъек-
та пФо (или его административных единиц) [18]. 
выбор подхода к районированию основан на ретро-
спективном анализе комплекса эпидемиологических 
и эпизоотологических данных, характеризующих 
эпидемический процесс глпс.

для вычисления пэо использовали средне-
многолетние показатели заболеваемости глпс (на 
100 тыс. населения) в каждом субъекте пФо за 5 лет 
(а) и среднемноголетние относительные показатели 
количества инфицированных носителей в каждом 
субъекте пФо за 5 лет (б), рассчитываемые как про-
изведение процента попадания грызунов (учетная 
единица численности согласно му 3.1.1029-01) и 
инфицированности грызунов (процент зараженных 
от общего числа пойманных грызунов) (табл. 1).

среднемноголетний относительный показатель 
количества инфицированных носителей в каждом 
субъекте пФо за 5 лет рассчитывался, как произ-
ведение численности (процент попадания) и инфи-
цированности (%) грызунов за каждый календарный 
год, а затем вычислялось его среднемноголетнее зна-
чение. к примеру: в пензенской области за 5 анали-

зируемых лет среднегодовая численность грызунов 
составила 8,22 % попадания, инфицированность – 
2,27 %. таким образом, для вычисления среднемно-
голетнего показателя численности инфицированных 
носителей необходимо получить произведение этих 
показателей (8,22·2,27=18,65). аналогичным спосо-
бом рассчитаны показатели численности инфициро-
ванных носителей в каждом субъекте пФо за 5 лет.

после необходимых расчетов вычисляется сум-
марное значение пэо:

пэо=а+б, 
где пэо – показатель потенциальной эпидеми-

ческой опасности, а – среднемноголетний интенсив-
ный показатель заболеваемости глпс на 100 тыс. 
населения, б – среднемноголетний относительный 
показатель количества инфицированных носителей.

количественную (балльную) оценку показате-
лей, определяющих величину пэо, осуществля-
ли с использованием методики их ранжирования. 
определение граничных значений произведено на 
основе анализа вариабельности фактических показа-
телей в субъектах пФо за пятилетний период.

максимальный балл для показателей а и б рав-
няется 3 баллам. 

Таблица 1 / Table 1
Показатели, используемые для дифференциации территорий Пфо по уровню потенциальной эпидемической опасности  

природных очагов ГлПс
Indicators used for differentiation of the VFD territory by the level of potential epidemic hazard of natural HFRS foci

субъект пФо
Constituent entity of the Volga 

Federal District

среднемноголетний
процент попадания, % 

Long-term average annual
percentage of catches, %

среднемноголетняя  
инфицированность  

грызунов, % 
Long-term average annual 

infection of rodents, %

относительный показатель 
количества инфицированных 

носителей 
Relative measure of the number 

of infected carriers

среднемноголетняя заболевае-
мость на 100 тыс. населения 

Long-term average annual morbidity 
per 100,000 population

кировская область
Kirov Region 9,88 2,82 27,86 14,38

нижегородская область
Nizhny Novgorod Region 4,64 5,06 23,47 13,86

оренбургская область
Orenburg Region 11,72 1,96 22,97 10,69

пензенская область
Penza Region 8,22 2,27 18,65 24,44

пермский край
Perm Region 6,10 2,98 18,17 9,95

республика башкортостан
Republic of Bashkortostan 12,68 4,12 52,29 42,98

республика марий эл
Republic of Mari El 8,42 3,56 29,97 26,30

республика мордовия
Republic of Mordovia 8,06 7,06 56,90 30,42

республика татарстан
Republic of Tatarstan 11,00 5,44 59,84 21,46

самарская область
Samara Region 8,83 4,56 40,30 12,93

саратовская область
Saratov Region 6,84 3,58 24,48 13,45

удмуртская республика
Udmurt Republic 14,96 6,10 91,25 78,99

ульяновская область
Ulyanovsk Region 9,70 2,42 23,47 13,95

чувашская республика
Chuvash Republic 12,34 8,456 104,34 13,01
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для среднемноголетнего интенсивного показа-
теля заболеваемости глпс на 100 тыс. населения 
(показатель а) назначение баллов производилось 
следующим образом:

- от 10,0 и более – 3 балла;
- от 1,0 до 9,9 – 2 балла; 
- менее 1,0 – 1 балл.
для среднемноголетнего относительного пока-

зателя количества инфицированных носителей (по-
казатель б) назначение баллов производилось сле-
дующим образом:

- от 50,0 и более – 3 балла;
- от 20,0 до 49,9 – 2 балла; 
- менее 20,0 – 1 балл.
количественная (балльная) оценка уровня по-

тенциальной эпидемической опасности заражения 
на территории субъектов приволжского федераль-
ного округа представлена в табл. 2.

таким образом, при анализе территории риска 
по глпс в разрезе субъектов приволжского феде-
рального округа выявлено, что их территории крайне 
неоднородны по уровню потенциальной эпидемиче-
ской опасности по глпс. к первому типу – с крайне 
высоким уровнем пэо по глпс, отнесены терри-
тории, где пэо в 2014–2018 гг. составила 6 баллов: 
удмуртская республика, республики башкортостан, 

татарстан, мордовия и чувашия.
ко второму типу – с высоким уровнем пэо по 

глпс, относятся территории, где пэо составляла 
5 баллов: самарская, ульяновская, нижегородская, 
кировская, саратовская, оренбургская области и 
республика марий эл. на долю территорий с крайне 
высоким и высоким уровнем пэо по глпс прихо-
дилось 88,22 % от общей территории пФо.

к территориям, на которых имеется уровень 
пэо по глпс выше среднего в пределах пФо, от-
носится территория пензенской области.

средний уровень пэо отмечен только на терри-
тории пермского края.

данная методика оценки территории риска по-
зволила выделить территории повышенной эпи-
демической опасности по глпс среди субъектов 
приволжского федерального округа. сам по себе 
расчет пэо является универсальным способом 
оценки риска развития эпидемических осложнений 
ситуации по глпс, так как его можно рассчитать в 
масштабе не только субъектов пФо, но и российской 
Федерации в целом, а при наличии необходимых 
данных – в масштабах ландшафтно-геоботанических 
зон и административных районов каждого субъекта.

таким образом, эпидемиологическая обста-
новка по глпс в российской Федерации остается 

Таблица 2 / Table 2
оценка уровня потенциальной эпидемической опасности по ГлПс на территории Пфо
Assessment of the level of potential epidemic hazard as regards HFRS in the territory of VFD

регион
Region

среднемноголетний относительный показатель 
количества инфицированных носителей (балл) 

Long-term average annual relative indicator  
of the number of infected carriers (score)

заболеваемость на 100 тыс. населения (балл)
Morbidity rates per 100,000 of the population 

(score)

пэо
A potential  

epidemic hazard

кировская область
Kirov Region 2 3 5

нижегородская область
Nizhny Novgorod Region 2 3 5

оренбургская область
Orenburg Region 2 3 5

пензенская область
Penza Region 1 3 4

пермский край
Perm Territory 1 2 3

республика башкортостан
Republic of Bashkortostan 3 3 6

республика марий эл
Republic of Mari El 2 3 5

республика мордовия
Republic of Mordovia 3 3 6

республика татарстан
Republic of Tatarstan 3 3 6

самарская область
Samara Region 2 3 5

саратовская область
Saratov Region 2 3 5

удмуртская республика
Udmurt Republic 3 3 6

ульяновская область
Ulyanovsk Region 2 3 5

чувашская республика
Chuvash Republic 3 3 6
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крайне напряженной. за период 2014–2018 гг. заре-
гистрировано 40772 случая заболевания, при этом в 
среднем на один год приходилось свыше 8 тыс. чело-
век, заболевших глпс. более 80 % от всех случаев 
заболевания по стране регистрируется на территории 
приволжского федерального округа, заболеваемость 
в котором в среднем в 3,9 раза выше общероссий-
ской. крайне высокие показатели заболеваемости 
сохраняются в субъектах пФо в течении всего пе-
риода регистрации инфекции (с 1978 г).

Широкое географическое распространение ин-
фекции, высокие показатели заболеваемости с преи-
мущественным поражением лиц наиболее трудоспо-
собного возраста, сопровождающиеся длительным 
периодом снижения трудоспособности, значитель-
ной частотой тяжелых форм клинического течения 
болезни и отсутствием специфических средств лече-
ния и профилактики, однозначно свидетельствуют о 
необходимости совершенствования эпидемиологи-
ческого надзора в природных очагах глпс на терри-
тории российской Федерации.

предложенный алгоритм оценки пэо осно-
ван на показателях, характеризующих компонен-
ты сложной структуры эпидемического процесса 
глпс, которые в полной мере отражают риск забо-
левания человека. эпидемиологическое районирова-
ние территории российской Федерации по уровню 
потенциальной эпидемической опасности по глпс 
послужит основой для проведения адресных профи-
лактических мероприятий с целью улучшения эпи-
демиологической ситуации в будущем. поскольку 
методы специфической профилактики в настоящий 
момент находятся на стадии разработок, основное 
значение в предупреждении заболевания придает-
ся комплексу мер неспецифической профилактики. 
оперативное проведение комплекса неспецифиче-
ских профилактических мероприятий на участках с 
выраженным ростом потенциальной эпидемической 
опасности по глпс позволит значительно снизить 
уровень заболеваемости в российской Федерации.

заблаговременное определение территорий по-
вышенной эпидемической опасности по глпс, в 
первую очередь нуждающихся в усилении прово-
димых профилактических мероприятий открывает 
перспективу дальнейшего снижения заболеваемости 
глпс. полученные результаты послужат научным 
обоснованием приоритетности финансирования 
профилактических мероприятий на территориях 
с разным уровнем потенциальной эпидемической 
опасности по глпс. 
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изучение иммунной ПроСлойки СельСкохозяйСтвеннЫх животнЫх  
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цель – определение интенсивности циркуляции вируса западного нила в антропогенных биотопах на тер-
ритории саратовской области в 2012–2017 гг. материалы и методы. проведено изучение иммунной прослойки 
сельскохозяйственных животных в отношении данного вируса. исследовано 1454 образца сывороток крови сель-
скохозяйственных животных из частных хозяйств и сельскохозяйственных кооперативов 14 районов области: 
1111 образцов от лошадей и 343 образца от крупного рогатого скота. сыворотки крови исследовали на наличие 
суммарных антител к взн, используя зарегистрированную в российской Федерации тест-систему для выявления 
антител к этому вирусу конкурентным иммуноферментным методом «ID Screen West Nile Competition Multi-
species» («ID. Vet», Франция). результаты и обсуждение. уровень иммунной прослойки сельскохозяйствен-
ных животных к вирусу западного нила на территории саратовской области за весь период изучения составил 
(14,0±0,9) %, в том числе у лошадей – (15,9±1,1) %, у крупного рогатого скота – (7,9±1,5) %. наибольшие значе-
ния отмечены у лошадей. высокий уровень иммунной прослойки сельскохозяйственных животных зафиксиро-
ван в районах, расположенных на левом берегу волги: центральных  – энгельсском (36,4±5,5 %), Федоровском 
(29,0±4,6 %) и советском (20,0±3,7 %); южных – ровенском (74,3±5,3 %) и краснокутском (15,7±4,4 %). это под-
тверждает предположение о первоначальном проникновении вируса с приграничных территорий волгоградской 
области на территорию левобережья, где имеются характерные околоводные биотопы, и происходила более 
активная циркуляция возбудителя. полученные данные о выявлении иммунной прослойки сельскохозяйствен-
ных животных свидетельствуют о распространении вируса западного нила на территории изученных районов 
саратовской области и, в частности, в антропогенных биотопах, что еще раз указывает на формирование здесь 
стойких природных и природно-антропоургических очагов лихорадки западного нила.

Ключевые слова: вирус западного нила, лихорадка западного нила, иммунная прослойка сельскохозяйствен-
ных животных к вирусу западного нила, саратовская область. 
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Abstract. Aim – to determine the intensity of West Nile virus circulation in anthropogenic biotopes in the territory of 
the Saratov Region between 2012 and 2017. Materials and methods. 1454 blood serum samples from animals of pri-
vate households and agricultural cooperatives in 14 districts of the Region were investigated: 1111 samples from horses 
and 343 samples from the cattle. Sera were examined for the presence of total antibodies to WNV using a test system 
registered in the Russian Federation to detect antibodies to this virus by a competitive enzyme immunoassay «ID Screen 
West Nile Competition Multi-species» («ID. Vet», France). Results and discussion. The share of resistant to WNV 
cohort of live-stock animals in the territory of the Saratov Region over the whole period of study was (14.0±0.9) %, 
particularly in horses – (15.9±1.1) %, and in the cattle – (7.9±1.5) %. The highest values were observed for horses. High 
level of resistance in live-stock animals was registered in the districts located on the left bank of the river Volga: central 
ones – Engels (36.4±5.5), Fedorovsky (29.0±4.6), and Sovetsky (20.0±3.7); southern districts – Rovensky (74.3±5.3 %) 
and Krasnokutsky (15.7±4.4), which confirms the assumption about the initial introduction of the virus from neighboring 
territories of the Volgograd Region into the territory of the Left Bank where there are characteristic near-water biotopes 
and active circulation of the agent takes place. The data obtained on the detection of the resistant live-stock animal cohort 
testify to the spread of West Nile virus in the territory of the surveyed districts of the Saratov Region and, in particular, 
anthropogenic biotopes which further points to the formation of persistent natural and natural-anthropourgic foci of West 
Nile fever.

Key words: West Nile virus, West Nile fever, resistant to West Nile virus live-stock animal cohort, Saratov Region.
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на территории саратовской области на про-
тяжении 20 лет исследований определяют маркеры 
(рнк и/или антиген) вируса западного нила (взн) 
в суспензиях кровососущих членистоногих (комары, 
клещи) и органов теплокровных носителей (мелкие 
млекопитающие, птицы), иммунную прослойку на-
селения к этому возбудителю, а с 2012 г. регистри-
руют больных лихорадкой западного нила (лзн). 
результаты проведенных ранее исследований сви-
детельствуют о сезонных заносах вируса, которым 
способствуют климато-географические условия об-
ласти и приграничное расположение эндемичных 
по этому заболеванию регионов, а в последующем 
показано формирование природных и природно-
антропоургических очагов лзн [1].

как и у человека, у некоторых млекопитающих, 
в том числе у сельскохозяйственных животных (ло-
шади, верблюды, свиньи, крупный и мелкий рогатый 
скот), взн может приводить к развитию выражен-
ных симптомов лзн. наиболее яркая клиническая 
картина заболевания зарегистрирована у лошадей. 
согласно данным ряда исследователей, лошади – 
один из наиболее чувствительных к взн вид мле-
копитающих. заражение у них может проявляться 
развитием клинических симптомов лзн вплоть до 
поражения цнс [2–4]. инкубационный период у 
этих животных длится 3–15 дней, а выздоровление 
наступает в течение 5–21 дня [5]. летальность при 
лзн достигает 30,0–50,0 % [3, 4]. согласно резуль-
татам проведенных в сШа исследований, инфици-
рование взн лошадей в 10,0 % случаев приводит к 
тяжелому течению лзн [4]. так, в 2002 г. в сШа в 
40 штатах зафиксировано около 15 тыс. случаев за-
болеваний лзн у лошадей, 31,0 % из них погибли 
или усыплены [6, 7]. с 1999 по 2016 год в сШа 
зарегистрировано 27726 подтвержденных случаев 
лзн у этих млекопитающих [8]. вспышки и спора-
дические случаи лзн у лошадей отмечены также 
в европе с 1998 по 2019 год: в италии, Франции, 
греции, испании, румынии, республике северная 
македония, венгрии, австрии, португалии, 
болгарии, словении и германии, а также израиле 
(1998–2019 гг.), австралии (2011 г.) и северной 
африке (марокко) в 1996 и 2003 гг. [4, 9–13]. 

данных о вспышках лзн среди сельскохозяй-
ственных животных на территории россии и стран 
снг нет. однако проводили изучение иммунной про-
слойки к взн у этих животных. в белоруссии анти-
тела к возбудителю выявлены в 0,6–5,8 % образцов 
сывороток крови крупного рогатого скота (крс) [5]. 
в россии иммунную прослойку к взн у сельскохо-
зяйственных животных изучали в некоторых регио-
нах. в астраханской области в 2001–2004 гг. антите-
ла к вирусу зарегистрированы у лошадей в 9,8 % об-
разцов сывороток крови, у крс – в 6,4 % образцов, 

верблюдов – 5,2 %, свиней – 3,1 % и овец – 2,2 % 
[2]. в приморском крае в 2003–2006 гг. иммунная 
прослойка к взн составила: у крс – 11,4 %, лоша-
дей – 6,1 % и свиней – 5,4 % [14]. в новосибирской 
области в 2004 г. антитела к возбудителю выявлены в 
9,2 % случаев у лошадей и в 7,8 % у крс [15].

согласно сообщениям ряда исследователей, 
лзн у лошадей, также как и у человека, может про-
текать бессимптомно [4]. специфическое лечение 
этого заболевания у сельскохозяйственных живот-
ных, в том числе у лошадей, отсутствует. с целью 
профилактики заражения взн лошадей в сШа и 
странах европы проводится вакцинация. 

в россии, сШа и европе созданы системы эпи-
демиологического надзора за лзн. в сШа инфор-
мация о случаях заболеваний лошадей инфекциями, 
вызванными арбовирусами, включая взн, поступа-
ют в ArboNET (https://wwwn.cdc.gov/arbonet/maps/
ADB_Diseases_Map/index.html) – электронную си-
стему наблюдения и отчетности, используемую для 
оказания помощи в слежении за циркуляцией возбу-
дителей, переносчиками которых являются комары. 
в сШа лзн входит в перечень заболеваний, подле-
жащих уведомлению.

в европейском союзе (ес) существует порядок 
уведомления о случаях лзн у лошадей: на нацио-
нальном уровне информация поступает в институт 
Фридриха-леффлера (г. грайфсвальд, германия) и в 
систему уведомления о болезнях животных (ADNS) 
ес; кроме того, об этом заболевании необходимо 
сообщать всемирной организации здоровья живот-
ных. важным является обмен информацией между 
различными элементами данной системы, а также 
между странами. обнаружение маркеров взн у ло-
шадей следует рассматривать как систему раннего 
предупреждения о возможности появления случаев 
лзн у человека [4, 12].

с целью определения интенсивности циркуля-
ции взн в антропогенных биотопах на территории 
саратовской области в 2012–2017 гг. проведено изу-
чение иммунной прослойки сельскохозяйственных 
животных к вирусу. выявление иммунной прослой-
ки сельскохозяйственных животных к взн, в силу 
тесного контакта этих животных с человеком, слу-
жит маркером напряженности эпидемического про-
цесса в антропогенных биоценозах. 

материалы и методы

за период 2012–2017 гг. собрано и исследовано 
на наличие антител к взн 1454 образца сывороток 
крови сельскохозяйственных животных из частных 
хозяйств и сельскохозяйственных кооперативов 14 
районов области: 1111 образцов от лошадей и 343 – 
от крс (табл. 1–3).

Corresponding author: Ekaterina V. Kazorina, e-mail: rusrapi@microbe.ru.
Citation: Kazorina E.V., Krasovskaya T.Yu., Kazantsev A.V., Shcherbakova S.A., Chastov A.A., Kutyrev V.V. Investigation of Live-Stock Animals Seroprevalence to 

West Nile Virus in the Territory of the Saratov Region. Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2020; 1:97–102. (In Russian). 
DOI: 10.21055/0370-1069-2020-1-97-102

Received 17.03.20. Accepted 23.03.20. 



Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2020; 1         Original articles

99

Та
бл

иц
а 

1/
 T

ab
le

 1

и
зу

че
ни

е 
им

м
ун

но
й 

пр
ос

ло
йк

и 
ло

ш
ад

ей
 к

 в
ир

ус
у 

За
па

дн
ог

о 
н

ил
а 

на
 т

ер
ри

то
ри

и 
с

ар
ат

ов
ск

ой
 о

бл
ас

ти
E

va
lu

at
io

n 
of

 th
e 

sh
ar

e 
of

 W
es

t N
ile

 v
ir

us
 r

es
is

ta
nt

 h
or

se
s i

n 
th

e 
te

rr
ito

ry
 o

f t
he

 S
ar

at
ov

 R
eg

io
n

ра
йо

н
D

is
tri

ct

20
12

20
13

20
14

20
15

20
17

ко
л-

во
  

об
сл

ед
ов

ан
-

ны
х

th
e 

nu
m

be
r 

of
 th

e 
 

ev
al

ua
te

d

ко
л-

во
 с

 в
ы

яв
ле

нн
ы

-
ми

 а
нт

ит
ел

ам
и,

аб
с.

 ч
ис

ло
 / 

%
th

e 
sh

ar
e 

of
 a

ni
m

al
s 

w
ith

 id
en

tifi
ed

  
an

tib
od

ie
s, 

 
ab

so
lu

te
 n

um
be

r /
 %

ко
л-

во
  

об
сл

ед
ов

ан
-

ны
х

th
e 

nu
m

be
r 

of
 th

e 
ev

al
u-

at
ed

ко
л-

во
 с

 в
ы

яв
ле

нн
ы

-
ми

 а
нт

ит
ел

ам
и,

  
аб

с.
 ч

ис
ло

 / 
%

th
e 

sh
ar

e 
of

 a
ni

m
al

s 
w

ith
 id

en
tifi

ed
  

an
tib

od
ie

s, 
 

ab
so

lu
te

 n
um

be
r /

 %

ко
л-

во
  

об
сл

ед
ов

ан
-

ны
х

th
e 

nu
m

be
r  

of
 th

e 
 

ev
al

ua
te

d

ко
л-

во
 с

 в
ы

яв
ле

нн
ы

-
ми

 а
нт

ит
ел

ам
и,

  
аб

с.
 ч

ис
ло

 / 
%

th
e 

sh
ar

e 
of

 a
ni

m
al

s 
w

ith
 id

en
tifi

ed
  

an
tib

od
ie

s, 
 

ab
so

lu
te

 n
um

be
r /

 %

ко
л-

во
  

об
сл

ед
ов

ан
-

ны
х

th
e 

nu
m

be
r 

of
 th

e 
 

ev
al

ua
te

d

ко
л-

во
 с

 в
ы

яв
ле

нн
ы

-
ми

 а
нт

ит
ел

ам
и,

  
аб

с.
 ч

ис
ло

 / 
%

th
e 

sh
ar

e 
of

 a
ni

m
al

s 
w

ith
 id

en
tifi

ed
  

an
tib

od
ie

s, 
 

ab
so

lu
te

 n
um

be
r /

 %

ко
л-

во
  

об
сл

ед
ов

ан
-

ны
х

th
e 

nu
m

be
r 

of
 th

e 
 

ev
al

ua
te

d

ко
л-

во
 с

 в
ы

яв
ле

нн
ы

-
ми

 а
нт

ит
ел

ам
и,

  
аб

с.
 ч

ис
ло

 / 
%

th
e 

sh
ar

e 
of

 a
ni

m
al

s 
w

ith
 id

en
tifi

ed
  

an
tib

od
ie

s, 
 

ab
so

lu
te

 n
um

be
r /

 %

в
ос

кр
ес

ен
ск

ий
 (с

. е
лш

ан
ка

)
Vo

sk
re

se
ns

ky
 (E

ls
ha

nk
a)

79
1 

/ 1
,3

±1
,3

81
6 

/ 7
,4

±2
,9

10
6

5 
/ 4

,7
±2

,0
10

9
5 

/ 4
,6

±2
,0

89
4 

/ 4
,5

±2
,2

э
нг

ел
ьс

ск
ий

En
ge

ls
ky

н.
и. n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
77

28
 / 

36
,4

±5
,5

н.
и.

 
n.

i.
-

ро
ве

нс
ки

й
R

ov
en

sk
y

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

70
52

 / 
74

,3
±5

,3
н.

и.
 

n.
i.

-

к
ра

сн
оа

рм
ей

ск
ий

K
ra

sn
oa

rm
ei

sk
y

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

70
3 

/ 4
,3

±2
,4

н.
и.

 
n.

i.
-

с
ар

ат
ов

ск
ий

Sa
ra

to
vs

ky
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
60

6 
/ 1

0,
0±

3,
9

н.
и.

 
n.

i.
-

ба
ла

ш
ов

ск
ий

B
al

as
ho

vs
ky

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

9
1 

/ 1
1,

1±
11

,1

а
ле

кс
ан

др
ов

о-
га

йс
ки

й 
A

le
ks

an
dr

ov
o-

G
ai

sk
y

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

70
1 

/ 1
,4

±1
,4

о
зи

нс
ки

й
O

zi
ns

ky
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
70

1 
/ 1

,4
±1

,4

н
ов

оу
зе

нс
ки

й
N

ov
ou

ze
ns

ky
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
70

9 
/ 1

2,
9±

4,
0

Ф
ед

ор
ов

ск
ий

Fe
do

ro
vs

ky
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
50

19
 / 

38
,0

±6
,9

д
ух

ов
ни

цк
ий

D
uk

ho
vn

its
ky

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

14
8 

/ 5
7,

1±
13

,7

с
ов

ет
ск

ий
So

ve
ts

ky
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
н.

и.
 

n.
i.

-
70

23
 / 

32
,1

±5
,6

к
ра

сн
ок

ут
ск

ий
K

ra
sn

ok
ut

sk
y

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

н.
и.

 
n.

i.
-

20
5 

/ 2
5,

0±
9,

9

и
то

го
 и

сс
ле

до
ва

но
 / 

 
из

 н
их

 п
ол

ож
ит

ел
ьн

ы
х

To
ta

l n
um

be
r 

of
 th

e 
ev

al
ua

te
d 

/ 
po

si
tiv

e 
fo

r W
es

t N
ile

 v
ir

us
  

an
tib

od
ie

s

11
11

 / 
17

7 
(1

5,
9±

1,
1 

%
)

п
ри

м
еч

ан
и

е:
 н

.и
. –

 н
е 

ис
сл

ед
ов

ал
и.

N
ot

e:
 n

.i.
 –

  n
ot

 in
ve

st
ig

at
ed

.



Проблемы особо опасных инфекций. 2020; 1          ОРигинальнЫе статьи

100

выбор административных единиц области 
для изучения иммунной прослойки сельскохозяй-
ственных животных к взн осуществляли в зави-
симости от циркуляции вируса на этой территории 
и эколого-географических особенностей районов. 
исследовали образцы сывороток крови лошадей  
и/или крс из саратовского и энгельсского районов, 
расположенных в центральной части саратовской об-
ласти; южных – красноармейского в правобережье, 
ровенского и краснокутского в левобережье, зани-
мающих приграничное положение с волгоградской 
областью. также в обследование включены райо-
ны правобережья – воскресенский, балашовский, 
ртищевский и левобережья области – новоузенский, 
александрово-гайский, озинский, расположен-
ные на границе с республикой казахстан, а также 
духовницкий, советский и Федоровский.

кровь забирали после завершения эпидсезона 
лзн от сельскохозяйственных животных, находя-
щихся на этих территориях с рождения или не ме-
нее 2 лет. забор осуществляли специалисты ветери-
нарной службы. материал получен при содействии 
управления ветеринарии правительства саратовской 
области.

сыворотки крови лошадей исследовали на на-
личие суммарных антител к взн, используя зареги-
стрированную в российской Федерации тест-систему 
для выявления антител к этому вирусу конкурентным 
иммуноферментным методом «ID Screen West Nile 
Competition Multi-species» («ID. Vet», Франция).

лабораторную диагностику проводили в соот-
ветствии с инструкцией по применению препара-
та и действующими нормативными документами: 
му 3.1.3.2600-10 «мероприятия по борьбе с лихо-
радкой западного нила на территории российской 
Федерации», мук 4.2.3009-12 «порядок организа-
ции и проведения лабораторной диагностики лихо-
радки западного нила для лабораторий территори-
ального, регионального и федерального уровней».

статистическую обработку данных, получен-
ных при исследовании биологического материала, 
проводили по методике в.Ю. урбаха – определяли 
стандартную ошибку доли вариант при альтернатив-
ном распределении [16].

результаты и обсуждение

за весь период изучения иммунная прослойка 
сельскохозяйственных животных к взн зарегистри-
рована на территории всех 14 обследованных райо-
нов саратовской области. средний уровень иммун-
ной прослойки к возбудителю составил (14,0±0,9) % 
(табл. 3), в том числе у лошадей – (15,9±1,1) %, у 
крс – (7,9±1,5) % (табл. 1, 2). наиболее высокие 
значения отмечены у лошадей.

при тестировании сывороток крови лошадей 
из воскресенского района иммунный ответ к взн 
зафиксирован в течение всех пяти лет наблюдения. 
более высокие показатели отмечены в 2013 г. – 

(7,4±2,9) % (табл. 1).
высокий уровень иммунной прослойки лоша-

дей к вирусу зарегистрирован в ровенском –   
(74,3±5,3) %, духов ницком – (57,1±13,7) %, Федо-
ровском –  (38,0±6,9) %, энгельсском – (36,4±5,5) %, 
совет ском – (32,1±5,6) % и красно кутском – 
(25,0±9,9) % районах. наиболее низкие показатели 
зафиксированы в александрово-гайском и озинском 
районах  – (1,4±1,4) % (табл. 1).

уровень иммунной прослойки лошадей на тер-
ритории саратовского района составил (10,0±3,9) %. 
антитела к взн выявлены в сыворотках крови жи-
вотных из пос. дубки (11,8±5,6 %) и с. усть-курдюм 
(7,7±5,3 %) (табл. 1).

наиболее высокие значения иммунной про-
слойки крс к возбудителю зарегистрированы в 
Федоровском районе – (20,0±5,7) %. у крс из 
александрово-гайского района антитела к вирусу не 
обнаружены (табл. 2).

по информации, предоставленной ветеринарной 
службой, все серопозитивные животные находились 
на территории обследованных районов с момента 
рождения, их возраст составил от 8 месяцев до 20 
лет. в сезон передачи взн выпасались в пределах 
границ административных районов, соответствен-
но заражение лзн произошло именно на указанных 
территориях. инфекционные заболевания у них в 
предшествующий исследованию эпидсезон лзн не 
регистрировали. различий в содержании и выпасе 
животных, у которых обнаружены антитела к взн и 
у которых они отсутствовали, не выявлено.

полученные данные имеют взаимосвязь с ре-
зультатами многолетних исследований по изуче-
нию циркуляции взн, проведенных в перечислен-

Таблица 2 / Table 2
изучение иммунной прослойки крс к вирусу Западного нила  

на территории саратовской области в 2017 г.
The share of the cattle resistant to West Nile virus in the territory  

of the Saratov Region in 2017

район
District

кол-во  
обследованных

The number  
of the evaluated

кол-во с выявленными  
антителами

The number of animals  
with identified antibodies

абс. величина
absolute value %

балашовский
Balashovsky 58 4 6,9±3,4

ртищевский
Rtishchevsky 35 2 5,7±4,0

александрово-гайский
Aleksandrovo-Gaisky 50 0 -

Федоровский
Fedorovsky 50 10 20,0±5,7

духовницкий
Dukhovnitsky 50 4 8,0±3,9

советский
Sovetsky 50 1 2,0±2,0

краснокутский
Krasnokutsky 50 6 12,0±4,6

Итого:
Total: 343 27 7,9±1,5
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ных районах. практически ежегодно регистриру-
ют иммунную прослойку населения к возбудите-
лю в шести районах области: красноармейском, 
саратовском, энгельсском, ровенском, балашовском 
и Федоровском. антитела к взн выявлены у жите-
лей краснокутского, новоузенского, александрово-
гайского, озинского и ртищевского районов. кроме 
этого, в энгельсском, саратовском, балашовском и 
Федоровском районах зарегистрированы случаи лзн 
у людей. более высокие показатели иммунной про-
слойки сельскохозяйственных животных, в частности 
лошадей, зафиксированы в районах, расположенных 
на левом берегу волги: центральных – энгельсском 
(36,4±5,5 %), Федоровском (29,0±4,6 %) и советском 
(20,0±3,7 %), южных – ровенском (74,3±5,3 %) и 
краснокутском (15,7±4,4 %) (табл. 1, 3), что под-
тверждает предположение о первоначальном про-
никновении вируса с приграничных территорий 
волгоградской области на территорию левобере-
жья, где имеются характерные околоводные био-

топы и происходила более активная циркуляция 
возбудителя. неоднократно маркеры вируса вы-
являли в зоологическом материале на территории 
ровенского, красноармейского и энгельсского райо-
нов. антигены и рнк взн также обнаружены и на 
территории саратовского района (в пос. дубки – в 
2014 г. и с. усть-курдюм – 2015 г.) в пробах суспен-
зий мозга птиц. на территории воскресенского, где 
зарегистрированы низкие значения иммунной про-
слойки лошадей к взн, маркеры вируса в зоологи-
ческом материале не обнаружены. 

следовательно, полученные нами данные о вы-
явлении иммунной прослойки сельскохозяйственных 
животных подтверждают циркуляцию взн на терри-
ториях изученных районов саратовской области и, в 
частности, в антропогенных биотопах, что еще раз 
указывает на формирование здесь стойких природ-
ных и природно-антропоургических очагов лзн.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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проблема биологической безопасности сохра-
няет приоритетное значение при выполнении ра-
бот с возбудителями инфекционных заболеваний. 

требования биологической безопасности направле-
ны на обеспечение защиты как персонала, проводя-
щего исследования, так и населения, а также окру-
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нормативное обеСПечение биологичеСкой безоПаСноСти  
При работе С микроорганизмами III–IV груПП ПатогенноСти

ФКУЗ «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб», Саратов, Российская Федерация

цель исследования – анализ действующей нормативно-методической документации по вопросам безопасной 
работы с патогенными биологическими агентами (пба) III–IV групп патогенности. материалы и методы. в 
работе использован аналитический метод. проведен компаративный анализ положений действующих докумен-
тов, утвержденных в разные сроки для разных ведомств, по вопросам оборудования систем очистки воздуха, 
использования боксов микробиологической безопасности, обеспечения лабораторий раковинами для мытья рук, 
проверки дезсредств, поступающих в лабораторию, и обеззараживания отходов. результаты и обсуждение. в 
ходе анализа действующей документации рассмотрены положения, требующие доработки и уточнения в сле-
дующих изданиях санитарных правил. большего внимания заслуживают два аспекта: проблема регламентиро-
вания устройства системы приточно-вытяжной вентиляции в лабораториях микробиологического профиля для 
работы с пба и проблема необходимости создания единой согласованной системы нормативной документации. 
приведенные в статье примеры показывают необходимость соблюдения единого подхода к требованиям по обе-
спечению биобезопасности в документах различных ведомств, четких формулировок, согласованной системы 
нормативной и технической документации на лабораторное оборудование, определяющей основные характери-
стики боксов микробиологической безопасности и вентиляционных систем. документы должны соответствовать 
требованиям различных ведомств. к обслуживанию инженерных систем должны привлекаться специалисты с 
соответствующим образованием на постоянной основе.

Ключевые слова: нормативная документация, биологическая безопасность, приточно-вытяжная вентиляция, 
фильтры тонкой очистки воздуха, боксы микробиологической безопасности.
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Abstract. Objective of the study was to review the current normative-methodological documentation on the matters 
of safe handling of pathogenic biological agents (PBA) of the III–IV pathogenicity groups. Materials and methods. 
We used analytical method for the study. We carried out comparative analysis of the provisions contained in the current 
regulations approved at different times for different agencies on the matters of air filtering system equipping, usage of 
microbiological safety cabinets, ensuring hand washing station provision for laboratories, inspection of disinfectants 
entering a lab, and waste decontamination procedures. Results and discussion. We have considered the provisions of the 
current documentation that require further refinement and clarification for the future editions of sanitary regulations. Two 
aspects draw increasing attention: the problem of regulating the inlet and exhaust ventilation system setup in the labo-
ratories of microbiological specialization for work with PBA and the need to devise a consistent coordinated regulatory 
framework. Examples provided in the paper demonstrate the necessity of adhering to the integrated unified approach to 
the requirements for biosafety provision in the documents of various agencies; clear wording; harmonized system of nor-
mative and technical specifications for laboratory equipment, stating the basic characteristics of microbiological safety 
cabinets and ventilation systems. The documents should be in compliance with the requirements of various agencies. The 
maintenance of technical-engineering systems should be performed by the specialists with an appropriate qualification 
on a regular basis. 

Key words: normative documentation, biological safety, inlet and exhaust ventilation system, fine filters for air puri-
fication, microbiological safety cabinets. 

Conflict of interest: The authors declare no conflict of interest.
Corresponding author: Tatiana A. Kostyukova, e-mail: rusrapi@microbe.ru.
Citation: Kostyukova T.A., Gordeeva M.V., Lyapin M.N., Morozov K.M. Regulatory Framework for Biological Safety Provision When Working with Microorganisms of 

the III–IV Pathogenicity Groups. Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2020; 1:103–108. (In Russian). DOI: 10.21055/0370-
1069-2020-1-103-108

Received  24.12.2018. Accepted 11.05.2019.



Проблемы особо опасных инфекций. 2020; 1          ОРигинальнЫе статьи

104

жающей среды. основные требования, касающиеся 
безопасных манипуляций с патогенными биологи-
ческими агентами (пба), определены санитарно-
эпидемиологическими правилами (сп) и санитарны-
ми правилами и нормами (санпин). проведенный 
анализ действующей нормативной документации 
выявил ряд противоречий в требованиях по соблю-
дению биологической безопасности.

целью настоящего исследования является ана-
лиз нормативной документации по вопросам обеспе-
чения безопасности при работе с микроорганизмами 
III–IV групп патогенности, рассмотрение и сравнение 
требований и положений в действующих документах, 
утвержденных в разные сроки для разных ведомств.

материалы и методы

в исследовании использовался аналитический 
метод. проведен компаративный анализ положений 
действующих документов, утвержденных в разные 
сроки для разных ведомств, по вопросам оборудо-
вания систем очистки воздуха, использования бок-
сов микробиологической безопасности (бмб), обе-
спечения ла бораторий раковинами для мытья рук, 
проверки дез средств, поступающих в лабораторию, 
обеззараживания отходов. 

результаты и обсуждение

приказом роспотребнадзора от 02.02.2009 г. 
№ 230 введен «примерный регламент взаимодей-
ствия противочумных учреждений роспотребнадзора 
с управлениями роспотребнадзора по субъектам 
российской Федерации и Фгуз «центр гигиены 
и эпидемиологии» роспотребнадзора в субъектах 
российской Федерации по обеспечению санитарно-
эпидемиологического благополучия населения по 
опасным инфекционным болезням». он гласит, 
что в основу взаимодействия положены «…еди-
ная госполитика в области обеспечения санитарно-
эпидемиологического благополучия, принципы един-
ства и унификации методов диагностики, единства 
требований биологической безопасности…», согла-
сование совместных мероприятий, а также информа-
ционное взаимодействие. одним из пунктов преду-
смотрен контроль противоэпидемической готовности 
медицинских учреждений на случай возникновения 
очагов особо опасных инфекционных болезней. в 
соответствии с названным документом управление 
роспотребнадзора разрабатывает комплексные пла-
ны по обеспечению санохраны территории, проводит 
контроль противоэпидемической готовности учреж-
дений здравоохранения к проведению первичных 
мероприятий и подготовке госпитальной базы при 
появлении больных или лиц с подозрением на забо-
левания, вызванные опасными возбудителями, а так-
же проводит семинары для специалистов медучреж-
дений по вопросам обеспечения биобезопасности.

в ходе исследования анализу подвергалось со-

держание нормативных документов – санитарных 
правил по безопасности работ с пба, материалов 
периодической печати, электронных ресурсов. при 
этом сравнивались требования биобезопасности, 
представленные в документах и реализуемые на 
практике. написание статьи инициировано материа-
лами, полученными в ходе кураторских проверок 
региональных центров гигиены и эпидемиологии, 
клинических, а также ветеринарных лабораторий.

можно выделить требования, которые в боль-
шей степени соблюдаются лабораториями: нали-
чие лицензии, санитарно-эпидемиологического за-
ключения, а, следовательно, обученного персона-
ла, набора помещений, отвечающего выполняемой 
работе и обеспечивающего поточность движения 
инфицированного материала. выполняются медико-
биологические мероприятия (предварительные и 
периодические медосмотры, вакцинация и т.д.). 
сложнее обстоит дело с инженерно-техническим 
оснащением, оборудованием и надлежащей его экс-
плуатацией.

в ряде случаев выполнение некоторых поло-
жений сп 1.3.2322-08 трудно оценить при провер-
ке, так как в действующем документе, в отличие 
от сп 1.3.3118-13 «безопасность работы с микро-
организмами I–II групп патогенности (опасности)», 
зачастую отсутствуют конкретные требования, на-
пример, не указано фильтры какого класса защиты 
должны быть установлены на входе и выходе венти-
ляционных приточно-вытяжных систем. 

основным документом, регламентирующим 
требования безопасной работы с микроорганизма-
ми III–IV групп патогенности, являются санитарно-
эпидемиологические правила сп 1.3.2322-08 «безо-
пасность работы с микроорганизмами III–IV групп 
патогенности (опасности) и возбудителями парази-
тарных болезней». санитарные правила устанав-
ливают порядок проведения исследований в лабо-
раторных условиях. биологическая безопасность 
при проведении работ в медицинских учреждени-
ях определена санпин 2.1.3.2630-10 «санитарно-
эпидемиологические требования к организациям, 
осуществляющим медицинскую деятельность». оба 
документа являются нормативными, оба составлены 
и введены Федеральной службой по надзору в сфере 
защиты прав потребителей и благополучия человека. 
однако некоторые требования, особенно инженерно-
техническое обеспечение, прописаны недостаточно 
конкретно, что усложняет задачу специалистов, име-
ющих медицинское образование, правильно сориен-
тироваться и составить техническое задание на про-
ектирование, например, вентиляции с учетом пред-
полагаемых задач, которые планируются выполнять 
в подразделении. 

проблемным для исполнения является и вопрос 
размещения раковин для мытья рук. в сп 1.3.2322-08 
п. 2.3.29 однозначно указано, что раковины распола-
гают в предбоксах или коридорах перед выходом 
из заразной зоны лаборатории. данному положе-
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нию противоречит требование гост р 52905-2007 
«лаборатории медицинские. требования безопасно-
сти», раздел 6.2 которого гласит «во всех рабочих 
зонах, где обрабатывают биологические материа-
лы, должны быть установлены раковины для мытья 
рук…» и там же далее «раковины для мытья рук, 
установленные в зонах, где обрабатывают биологи-
ческие материалы, должны иметь беспрепятствен-
ный сток…». 

особое внимание должно уделяться обеззара-
живанию воздуха как в пределах рабочих зон микро-
биологических лабораторий, так и палат инфекци-
онных больных. воздушно-капельный механизм 
передачи возбудителя является самым опасным – 
происходит быстрое распространение инфекции. 
до 90 % инфекционных заболеваний в мире состав-
ляют инфекции, передающиеся через вдыхаемый 
воздух [1]. разработаны и используются различные 
способы обеззараживания воздуха: ультрафиолето-
вое облучение, фильтрация через фильтры высоких 
классов очистки воздуха, обеззараживание озоном, 
обработка помещений аэрозолями дезсредств, ис-
пользование рециркуляторов, сочетающих в себе 
фильтры высокого класса очистки с ультрафиолето-
вым облучением [2–5].

сп 1.3.2322-08 – основной документ, определя-
ющий требования биобезопасности микробиологи-
ческих лабораторий, проводящих работу с пба III–
IV групп, не регламентирует класс фильтров очист-
ки воздуха, которые устанавливают на приточно-
вытяжную систему вентиляции. отсутствуют све-
дения о необходимости установки вентиляции в ла-
бораториях, аттестованных для работы с патогенами 
IV группы. в зарубежных руководствах [6–8] для 
базовых лабораторий, отнесенных к 1 уровню био-
логической безопасности, отсутствуют требования 
наличия вентиляции или боксов микробиологиче-
ской безопасности. оснащение лабораторий 2 уров-
ня биологической безопасности также возможно без 
использования микробиологических боксов, а систе-
ма вентиляции рассматривается как желательное, но 
не обязательное оборудование. и только на 3 уровне 
лабораторий биологической безопасности обязатель-
ным становится как использование микробиологиче-
ских боксов, так и приточно-вытяжной вентиляции. 
таким образом, появляется основание для более де-
тального анализа существующих нормативных до-
кументов и возможная их коррекция в национальных 
правилах, в частности для лабораторий, проводящих 
работу с микроорганизмами IV группы патогенности, 
включающей, помимо патогенных, и непатогенные 
микроорганизмы.

аналогичные замечания нашли подтверждение 
в статье а.а. ененко [9]. автор обращает внимание 
на проблему отсутствия в сп 1.3.2322-08 необходи-
мой информации по устройству приточно-вытяжной 
вентиляции. в статье приведены схемы монтажа вен-
тиляции, указаны важные детали, на которые следу-
ет обратить внимание при проектировании, а затем 

при проверке защитной эффективности фильтров 
очистки воздуха. показана необходимость герметич-
ности воздуховодов, чтобы не произошло загрязне-
ние помещений, в которых не ведется работа с пба, 
но через которые проходят воздуховоды.

согласно санпин 2.1.3.2630-10 «санитарно-
эпидемиологические требования к организациям, 
осуществляющим медицинскую деятельность» про-
ектирование и эксплуатация приточно-вытяжной 
вентиляции должны отвечать следующим правилам: 
паспортизация приточно-вытяжной вентиляции; на-
личие ответственного лица в организации или из 
другой специализированной организации, осущест-
вляющего эксплуатацию вентиляционной системы; 
ежегодная проверка защитной эффективности вен-
тиляции; наличие на выходе фильтров класса н14. 
эти требования согласуются с представленными в 
сп 1.3.3118-13 для лабораторий, проводящих рабо-
ту с пба I–II групп.

подобные сведения должны быть нормативно 
закреплены для лабораторий, выполняющих работу 
с использованием пба III–IV групп. перечисленные 
выше требования, отсутствующие в сп 1.3.2322-08, 
должны найти адекватное степени опасности вы-
полняемых исследований отражение в следующей 
редакции правил по соблюдению требований био-
логической безопасности при работе с материалом, 
содержащим пба III–IV групп патогенности.

согласно санпин 2.1.3.2630-10 (п. 6.11) кроме 
системы вентиляции в медицинских учреждени-
ях должно быть предусмотрено естественное про-
ветривание помещений класса б, к числу которых 
относятся помещения микробиологических лабора-
торий и палат для инфекционных больных (за ис-
ключением помещений чистоты класса а, например 
операционных). независимо от «принятой системы 
вентиляции рекомендуется проветривание палат не 
менее 4 раз в сутки» (п. 6.40 санпин 2.1.3.2630-10). 
последнее положение противоречит требованиям к 
вентиляционным системам, логично выставленным 
в других пунктах, а также требованиям п. 2.3.13 
сп 1.3.2322-08 («окна и двери помещений «зараз-
ной» зоны должны быть герметичными»).

если под «естественной вентиляцией» следует 
понимать открывающиеся форточки или окно, то ма-
ловероятно, что через фильтр, стоящий в окне, будет 
осуществляться движение воздуха без механического 
побуждения. как в таком случае должно выполняться 
требование п. 6.20 («в существующих зданиях, при 
отсутствии в инфекционных отделениях приточно-
вытяжной вентиляции с механическим побуждени-
ем, должна быть оборудована естественная венти-
ляция с обязательным оснащением каждого бокса 
и боксированной палаты устройствами обеззаражи-
вания воздуха, обеспечивающими эффективность 
инактивации микроорганизмов не менее чем на 95 % 
на выходе»)? требование «естественной вентиля-
ции» повторяется и в п. 6.40 санпина 2.1.3.2630-10: 
«независимо от принятой системы вентиляции реко-
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мендуется проветривание палат не менее 4 раз в сут-
ки по 15 минут»). очевидно, что приведенные требо-
вания не могут быть выполнены в силу абсолютного 
противоречия. в следующих выпусках документов 
должны найти отражение процедура и порядок про-
верки фильтров на защитную эффективность и их 
замены (предварительное и окончательное обез-
зараживание, защитная одежда для специалистов, 
выполняющих эту процедуру), создание направлен-
ности воздушного потока из чистых помещений в 
сторону заразных, где непосредственно проводятся 
манипуляции с пба. 

в соответствии с разделом 14.2 гост р 52905-
2007 «лаборатории медицинские. требования без-
опасности» все пробы, культуры, отходы лаборато-
рий следует рассматривать как потенциально содер-
жащие пба. работу с таким материалом согласно 
пункту 2.3.30 сп 1.3.2322-08 следует проводить с 
использованием боксов микробиологической без-
опасности, которые при правильной эксплуатации 
создают дополнительную защиту персонала и окру-
жающей среды от воздействия микроорганизмов за 
счет создаваемого направленного потока воздуха и 
воздушной завесы в проеме бокса. в сп по безопас-
ности работ с пба следует внести требования, опре-
деляющие взаимосвязь использования бмб с опре-
деленными параметрами при том или ином уровне 
биологической опасности работ.

в работе а.а. ененко [10] со ссылкой на 
гост р ен 12469-2010 [национальный стандарт 
российской Федерации гост р ен 12469-2010 
«био технология. технические требования к бок-
сам микробиологической безопасности». стандарт-
информ; 2010. 48 с.] даны характеристики бмб, ука-
зано, что их эксплуатация предусматривает обяза-
тельное техническое обслуживание, периодические 
проверки рабочих характеристик – не только эффек-
тивности защиты фильтров, но и направленности и 
однородности нисходящего потока воздуха. в дей-
ствующих на настоящий момент сп такие сведения 
не представлены. этот же автор отмечает отсут-
ствие единой согласованной системы нормативно-
технической документации, определяющей «мини-
мум технических и эксплуатационных характери-
стики бмб, а также регламентирующий порядок 
эксплуатации и проведения проверок» [11].

наличие современного инженерно-технического 
защитного оборудования (приточно-вытяжной вен-
тиляции, бмб) и его эксплуатация требуют присут-
ствия в организации надлежащего обслуживающего 
персонала (инженера или техника с соответствую-
щим образованием и специальной подготовкой). 
анализ требований п. 2.3.39 сп 1.3.3118-13 по-
зволяет сделать вывод о том, что проверка защит-
ной эффективности боксов микробиологической 
безопасности представляет собой проведение ис-
следований (испытаний) по оценке соответствия 
эксплуатационных характеристик боксов требовани-
ям приложения 9 к сп 1.3.3118-13 «боксы микро-

биологической безопасности» (табл. 10.1, 10.2, 10.3) 
и гост р ен 12469-2010 «биотехнология. техни-
ческие требования к боксам микробиологической 
безопасности».

согласно гост ISO/IEC 17000-2012 «оценка 
соответствия. словарь и общие принципы», объект 
оценки соответствия – это материал, продукция, си-
стема, процесс, установка, орган или лицо, к кото-
рым возможно применить оценочную деятельность. 

оценка соответствия включает в себя такие 
виды деятельности, определяемые в гост ISO/IEC 
17000-2012 как испытание, контроль и сертифика-
ция, а также аккредитация органов по оценке соот-
ветствия.

Федеральным законом от 27.12.2002 г. № 184-Фз 
«о техническом регулировании», однозначно пред-
усмотрен допуск к деятельности по подтверждению 
соответствия только аккредитованных лабораторий.

в силу требований Федерального закона от 
28.12.2013 г. № 412-Фз «об аккредитации в нацио-
нальной системе аккредитации» юридические лица, 
индивидуальные предприниматели, выполняющие 
работы по оценке соответствия, подлежат аккреди-
тации в национальной системе аккредитации.

Функции национального органа по аккреди-
та ции в российской Федерации возложены на 
Феде раль ную службу по аккредитации (рос аккре-
дитация).

учитывая вышеизложенное, к проведению про-
верки защитной эффективности боксов микробиоло-
гической безопасности необходимо привлекать толь-
ко организации, аккредитованные в Федеральной 
службе по аккредитации и имеющие соответствую-
щую область аккредитации с составлением протоко-
лов проверки установленного образца.

для установки, проверки и обслуживания обо-
рудования, в частности, систем приточно-вытяжной 
вентиляции и бмб, должны привлекаться специали-
сты, имеющие соответствующее образование и го-
сударственную аккредитацию, что подтверждается 
Федеральным законом от 27.12.2002 г. № 184-Фз 
«о техническом регулировании», Федеральным за-
коном от 28.12.2013 г. № 412-Фз «об аккредитации 
в национальной системе аккредитации», гост р ен 
12469-2010 «биотехнология. технические требова-
ния к боксам микробиологической безопасности», 
гост ISO/IEC 17000-2012 «оценка соответствия. 
словарь и общие принципы».

наряду с рассмотренными выше широко рас-
пространенными проблемами использования обору-
дования часто встречаются отступления от выполне-
ния требований по применению дезинфицирующих 
средств.

пункт 2.12.12 сп 1.3.2322-08 предусматривает 
контроль вновь поступающих партий дезсредств на 
содержание активного вещества. далеко не всегда 
это требование выполняется из-за отсутствия в ла-
боратории специалиста химика или соответствую-
щего оборудования. потребители пользуются све-
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дениями, предоставленными производителем на 
момент выпуска продукции. закупки осуществляют 
небольшими партиями, чтобы избежать длительного 
хранения. но неизвестно, соблюдались ли требова-
ния транспортировки и хранения дезинфектантов, 
осталось ли содержание активного вещества на из-
начальном уровне. не для всех дезинфицирующих 
средств есть официально выпускаемые (коммерче-
ские) тест-полоски, которые позволили бы прово-
дить определение концентрации активного вещества 
в рабочих растворах. не во всех лабораториях вы-
полняется п. 2.12.13 сп, касающийся наличия выде-
ленных помещений для хранения запаса дезсредств 
и приготовления рабочих растворов. выполнение 
требований по обращению с дезинфицирующими 
средствами не должно оставаться без внимания при 
проведении проверок лабораторий.

в лабораториях, проводящих диагностические 
исследования, осуществляется производственный 
контроль. одним из элементов его является наличие 
соп, детально прописанных и документально за-
крепленных методик, используемых для проведения 
каждого анализа, порядка выдачи результата и по-
вторного проведения анализа в спорных случаях. в 
проверочных листах и на этапах аккредитации этот 
момент находит отражение. поэтому вполне логично 
включить его и в санитарные правила по безопасной 
работе с микроорганизмами III–IV групп патогенно-
сти (опасности).

все отходы микробиологических лабораторий 
являются потенциально инфицированными. после-
довательность действий по их удалению направлена 
на уменьшение опасностей при сборе, транспорти-
ровке и вывозе с территории организации при ми-
нимальном вредном воздействии на окружающую 
среду. 

в лечебных учреждениях отходы класса б со-
бирают на специально отведенных участках (блок 
централизованного обеззараживания медицинских 
отходов), где подвергают обеззараживанию, после 
этого вывозят на городской пункт утилизации отхо-
дов медицинских учреждений.

правила обращения с отходами, в частности 
их удаление с территории организации, определя-
ются договором на вывоз обеззараженных отходов 
на специальные полигоны медицинских отходов (в 
соответствии с требованиями санпин 2.1.7.2790-10 
«санитарно-эпидемиологические требования к об-
ращению с медицинскими отходами»). после фи-
зических методов обеззараживания, приводящих к 
изменению внешнего вида отходов, допускается на-
капливание отходов класса б и в, временное хране-
ние и захоронение совместно с отходами класса а. в 
обязательном порядке на упаковке отходов классов 
б и в должна быть отметка о прохождении обезза-
раживания.

очистка и обеззараживание сточных вод от 
медицинских учреждений должны осуществлять-
ся на общегородских или других канализационных 

очистных сооружениях, гарантирующих эффектив-
ную очистку и обеззараживание сточных вод (ре-
гламентировано санпин 2.1.3.2630-10 п. 5.2). при 
отсутствии общегородских или других очистных со-
оружений сточные воды лпо должны подвергаться 
полной биологической очистке и обеззараживанию 
на локальных сооружениях. в последние годы в за-
висимости от профиля медицинского учреждения 
вводятся локальные очистные сооружения. в этом 
случае в общую канализационную сеть поступают 
обеззараженные стоки. положения по обращению 
с медицинскими отходами или ссылки на действу-
ющие нормативные документы должны быть пред-
ставлены и в новых редакциях санитарных правил.

таким образом, в ходе анализа действующей 
документации рассмотрены положения, требующие 
доработки и уточнения в следующих изданиях сани-
тарных правил. большего внимания заслуживают два 
аспекта: проблема регламентирования устройства 
системы приточно-вытяжной вентиляции в лабора-
ториях микробиологического профиля для работы с 
пба и проблема необходимости создания единой со-
гласованной системы нормативной документации.

приведенные в статье примеры показывают 
необходимость соблюдения единого подхода к тре-
бованиям по обеспечению биобезопасности в доку-
ментах различных ведомств, четких формулировок, 
согласованной системы нормативной и технической 
документации на лабораторное оборудование, опре-
деляющей основные характеристики бмб и венти-
ляционных систем. документы должны соответство-
вать требованиям различных ведомств. к обслужи-
ванию инженерных систем должны привлекаться 
специалисты с соответствующим образованием на 
постоянной основе.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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цель – определение современных эпизоотических и эпидемических особенностей лихорадки западного нила 
на юге европейской части россии. материалы и методы. использовались карты эпидобследования очага инфек-
ционного заболевания, ежегодные итоговые донесения (2009–2018 гг.), а также сведения об эпизоотологическом 
мониторинге, предоставленные управлениями роспотребнадзора и Фбуз «центр гигиены и эпидемиологии» в 
субъектах Южного и северо-кавказского федеральных округов. применяли описательные, аналитические мето-
ды и ретроспективный эпидемиологический анализ. результаты и обсуждение. активность природного очага 
лихорадки западного нила на территории европейского Юга россии подтверждена результатами ежегодного эпи-
зоотологического мониторинга, а также ежегодными эпидемическими проявлениями болезни. на долю данного 
региона в период 2009–2018 гг. пришлось 74,15 % случаев заболевания природно-очаговыми вирусными лихо-
радками и все крупные вспышки лихорадки западного нила в стране. подавляющее число больных в регионе 
(97,8 %) выявляют в волгоградской, астраханской и ростовской областях. в остальных субъектах юга россии 
в период с 2009 по 2018 год наблюдалась редкая спорадическая заболеваемость, в совокупности составляющая 
2,2 % от числа случаев в данном регионе страны. у больных преобладали клинические формы средней тяжести 
без поражения центральной нервной системы. в целом за 10 лет зафиксировано 7 случаев заболевания (0,58 %) 
с летальным исходом. в период 2009–2018 гг. установлено значительное расширение ареала вируса западного 
нила и активизация природных очагов этой инфекции на юге россии. эпизоотический и эпидемический центр 
лихорадки западного нила расположен в волгоградской, астраханской и ростовской областях, что подтверждено 
стойким эпизоотическим и эпидемическим неблагополучием. современной особенностью лихорадки западного 
нила на европейском Юге россии является регистрируемая в последние 10 лет относительно низкая для этой 
болезни летальность (0,58 %).

Ключевые слова: лихорадка западного нила, вирус западного нила, природный очаг, эпидемическая ситуа-
ция, эпидемиологический и эпизоотологический надзор.
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natural Focal Viral Fevers in the south of european Part of Russia. West nile Fever
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Abstract. Aim. Investigation of modern epizootic and epidemic situation on West Nile fever (WNF) in the south of the 
European part of the Russian Federation. Materials and methods. Data from statistical documentation (epidemiological 
survey of the infectious disease focus, annual summary reports over the period of 2009–2018) and epizootic monitoring 
data presented by the Rospotrebnadzor Administrations and the Centers of Hygiene and Epidemiology in the constituent 
entities of the Southern and the North Caucasian Federal Districts were used. Descriptive, analytical methods and retro-
spective epidemiological analysis were applied. Results and discusson. The activity of natural WNF focus in the south 
of the European part of the Russian Federation was confirmed by the results of the annual epizootiological monitoring 
and the annual epidemic manifestations of the disease. 74.15 per cent of the cases and all major WNF outbreaks in the 
country between 2009 and 2018 were noted in the territory of the southern region. Most of the patients (97.8 per cent) are 
registered in the Volgograd, Astrakhan and Rostov Regions. In other southern entities sporadic incidence (this represents 
2.2 per cent of all WNF cases in the south of the Russian Federation) was noted. Less serious clinical forms of the disease 
without the damage of central nervous system were observed in most of WNF patients. Fatal outcomes were registered 
in 7 WNF patients (this represents 0.58 per cent of all cases) over the past 10 years. The significant expanding of the 
West Nile virus geographic area and activation of the natural foci of this infection in the south of the Russian Federation 
in 2009- 2018 has been established. The epizootic and epidemic WNF center is located in the Volgograd, Astrakhan and 
Rostov Regions. It was confirmed by persistent epizootic and epidemic instability in this territory. The modern epidemic 
WNF feature in the south of the European part of the Russian Federation during the 10-year survey period is the relatively 
low mortality (0.58 per cent). 

Key words: West Nile fever, West Nile virus, natural focus, epidemic situation, epidemiological and epizootiological 
surveillance.
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в последние десятилетия в связи с глобализа-
цией природных и антропогенных процессов про-
блема природно-очаговых вирусных лихорадок ста-
ла рассматриваться как одна из угроз человечеству 
[1]. в настоящее время на юге европейской части 
россии сохраняется достаточно высокая эпизоотиче-
ская и эпидемическая активность природных очагов 
крымской геморрагической лихорадки, геморрагиче-
ской лихорадки с почечным синдромом и лихорадки 
западного нила (лзн). их возбудители – вирусы II 
группы патогенности (опасности), а заболеваемость 
этими инфекциями в южном регионе россии реги-
стрируется ежегодно. лзн начали регистрировать в 
россии с 1997 г., когда в астраханской области забо-
лели восемь человек. к 2000 г. лихорадка отмечена 
также в волгоградской и ростовской областях [2]. 
тенденцией последних десятилетий является акти-
визация природных очагов лзн и расширение ареа-
ла вируса западного нила (взн), что, видимо, свя-
зано с его адаптацией к разнообразным видам птиц, 
кровососущих членистоногих, а также сезонными 
миграциями птиц и трансконтинентальным перено-
сом возбудителя лихорадки из эндемичных стран в 
природные биоценозы [3, 4].

мониторинг вирусных лихорадок за 10 лет ак-
тивного периода позволил суммировать полученные 
сведения и определить их эпидемиологические осо-
бенности на территории европейского Юга россии в 
современных условиях.

цель – определение современных эпизооти-
ческих и эпидемических особенностей лихорадки 
западного нила на юге европейской части россии.

материалы и методы

при выполнении работы использован метод 
эпидемиологического анализа, состоящий из трех 
этапов (сбор данных, описательный этап, аналити-
ческий этап). для проведения анализа заболеваемо-
сти использовали сведения карт эпидемиологическо-
го обследования очага инфекционного заболевания 
(форма № 357/у), еженедельные и ежегодные итого-
вые донесения по заболеваемости лзн управлений 
роспотребнадзора, для анализа эпизоотологиче-
ской обстановки – сведения Фбуз «центр гигиены 
и эпидемиологии» и противочумных учреждений 
роспотребнадзора (за период 2009–2018 гг.), предо-
ставленные научно-методическому центру по мо-
ниторингу за возбудителями инфекционных и па-
разитарных болезней II–IV групп патогенности для 

субъек тов северо-кавказского и Южного федераль-
ных округов (скФо, ЮФо). полученные данные об-
рабатывали с использованием программы «Microsoft 
Office Excel 2010».

лабораторные исследования суспензий голов-
ного мозга и печени птиц, суспензий комаров, до-
бытых при проведении эпизоотологического об-
следования территории ставропольского края в 
2015–2018 гг., на наличие взн проводили методом 
от-пцр. индикацию рнк взн выполняли с помо-
щью диагностической тест-системы «амплисенс® 
WNV-FL» (цнииэ, москва, россия). молекулярно-
генетическое типирование рнк-изолятов взн прово-
дили на основании анализа нуклеотидной последо-
вательности фрагмента генома, включающего участ-
ки 5'нетранслируемой области и гена с (217 н.о.). 

результаты и обсуждение

лихорадка западного нила – трансмиссивная 
природно-очаговая инфекционная болезнь, вы-
зываемая арбовирусом рода Flavivirus семейства 
Flaviviridae, способным вызывать у людей тяжелые 
заболевания с поражением центральной нервной си-
стемы и летальностью от 2 до 14 % [5]. персистен-
цию взн на эндемичной территории обеспечивают 
три основных механизма: хроническая (преимуще-
ственно бессимптомная) инфекция у птиц; верти-
кальная передача у комаров; продолжающаяся на 
протяжении всего года энзоотичная передача [6]. в 
качестве природного резервуара взн основное зна-
чение имеют многие дикие и домашние птицы водно-
околоводного комплекса, а переносчиками – различ-
ные виды орнитофильных комаров. в соответствии 
с вышесказанным, циркуляция взн связана с двумя 
основными типами циклов: сельский цикл – дикие, 
чаще водоплавающие птицы и орнитофильные кома-
ры; городской цикл – синантропные или домашние 
птицы и комары, питающиеся как на этих птицах, 
так и на людях [3, 7].

эпидемический процесс в российской Феде-
рации в целом характеризуется тремя выраженными 
пиками заболеваемости лзн: в 1999 г. (475 случаев), 
2010 г. (527) и 2012 г. (447). к началу обострения 
эпидемической ситуации по лзн на юге россии в 
1999 г. в результате мониторинга выявлены потен-
циально опасные территории в отношении взн – 
астраханская и волгоградская области [8]. в 1999 г. 
на их территории и зарегистрирована первая круп-
ная вспышка лзн в россии. общее число заболев-
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ших составило 475 человек (380 в волгоградской и 
95 в астраханской областях) при летальности около 
10 %, лабораторно подтверждено 380 случаев лзн 
[7]. в астраханской области циркуляция взн и спо-
радическая заболеваемость лзн установлены еще в 
1963 г. видимо, существенное превышение заболе-
ваемости в волгоградской области в 1999 г., в срав-
нении с астраханской, объясняется высокой иммун-
ной прослойкой среди населения последней. так, в 
дельте волги, на территории с наиболее высоким 
риском заражения, антитела обнаружены в среднем 
у 27 % населения, а среди возрастной группы 41–50 
лет – у 40 % жителей [8].

в российской Федерации лзн регистрирует-
ся преимущественно на европейском Юге стра-
ны. с 1999 по 2009 год лзн выявляли только в 
волгоградской, астраханской и ростовской об-
ластях. но в настоящее время ситуация по лзн на 
юге россии стала наглядным свидетельством вы-
сокой подвижности очагов инфекций, переносчи-
ками возбудителей которых являются кровососу-
щие двукрылые членистоногие. в последние 10 лет 
(2009–2018 гг.) в эпидемический процесс с местным 
заражением инфекцией, помимо указанных обла-
стей, были вовлечены территории еще 5 субъектов 
ЮФо и скФо (краснодарский и ставропольский 
края, республики адыгея, калмыкия и крым). тем 
не менее, и в настоящее время подавляющее число 
больных лзн (97,8 %) выявляют в волгоградской, 
астраханской и ростовской областях [9, 10]. дли-
тельное время регистрации лзн в этих субъектах 
российской Федерации позволяет судить о степени 
ее укоренения. здесь обитает множество местных 
и перелетных птиц, которые могут поддерживать 
циркуляцию возбудителя и заносить новые штаммы. 
эпидемиологическое значение имеет также высокая 
численность комаров и клещей в регионе.

за период 2009–2018 гг. только в 2014, 2016 и 
2017 гг. число больных лзн за пределами ЮФо и 
скФо превышало таковые на указанных террито-
риях (рис. 1): в 2014 г. (16 и 11 больных соответ-
ственно) – за счет заболевших лзн в самарской (9), 
воронежской (4), белгородской (1), саратовской (1) и 
челябинской (1) областях, в 2016 г. – из-за вспышки 

лзн в саратовской области (87 больных), в 2017 г. в 
ЮФо выявлен только 1 местный случай заболевания 
в астраханской области и 1 заносной из греции – в 
ростовской области. 

в целом по россии за 10 лет выявлено 1648 
больных лзн, из которых 74,15 % (1222 случая) 
пришлось на южные регионы европейской части 
страны. к тому же все крупные вспышки лзн в 
российской Федерации произошли на европейском 
Юге – в волгоградской области (1999 г. – 380 боль-
ных, 2010 г. – 413, 2012 г. – 210). 

вспышки заболеваний лзн на юге россии носят 
циклический характер, что, по-видимому, связано с 
климатическими изменениями, численностью и ак-
тивностью носителей и переносчиков взн. так, в 
2010 г. зарегистрировано 488 случаев, в 2012 г. – 339, 
в 2013 г. – 147 случаев лзн, а в эпидсезоны 2009, 
2014 и 2017 гг. проявления лзн характеризовались 
низкой интенсивностью. другими словами, умень-
шение количества заболеваний в некоторые годы 
свидетельствовало лишь о временной регрессии эпи-
демического процесса на территории юга россии.

наибольший удельный вес больных лзн за ана-
лизируемый период приходится на волгоградскую 
область – 64,8 % (рис. 2), где за 10 лет заболе-
ли 777 человек, из них 6 скончались (0,77 %). в 
астраханской области зарегистрировано 19 % слу-
чаев (228 человек) лзн от общего числа больных, 
выявленных на юге россии, с максимумом числа за-
болеваний в 2012 и 2013 гг. – 71 и 70 больных со-
ответственно. в ростовской области выявлены 168 
(14 % от всех случаев на юге россии) больных лзн, 
пики заболеваемости наблюдались в 2010 г. (59 слу-
чаев) и в 2012 г. (48); в 2018 г. 1 из 25 случаев лзн 
в ростовской области закончился летально, в 2017 г. 
отмечен один заносной случай из греции (о. крит).

в остальных регионах юга россии в период с 
2009 по 2018 год регистрировалась редкая спора-
дическая заболеваемость лзн, которая в совокуп-
ности составила 2,2 % от общего числа случаев 
на юге россии: краснодарский край – 15 случаев, 
республика калмыкия – 5, ставропольский край – 4, 
республики адыгея, дагестан и крым – по 1 случаю 
за 10 лет. в их числе в краснодарском крае зафик-

рис. 1. количество зарегистрированных 
случаев лзн на юге российской Федерации 
и в остальных регионах россии в 2009–
2018 гг.

Fig. 1. The number of registered WNF cases 
in the south of the Russian Federation and in 
other regions of Russia in 2009–2018
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сирован 1 заносной случай из астраханской области 
(2016 г.), в ставропольском крае – 2 заносных случая 
лзн из астраханской области и калмыкии (2018 г.), 
в дагестане единственный зарегистрированный слу-
чай стал следствием заражения больной во время со-
вершения хаджа. 

случаи лзн на юге россии регистрировались 
с июня по ноябрь, максимальное количество забо-
леваний в среднем по региону отмечено в июле–
сентябре (42,1 %) с максимумом в августе (24,7 %). 
в анализируемый период на юге россии лзн забо-
лело в 2,3 раза больше городских жителей, чем сель-
ских; мужчины болели чаще женщин в 1,5 раза. у 
больных преобладали клинические формы средней 
тяжести без поражения центральной нервной систе-
мы. у 10,1 % больных диагностирована легкая кли-
ническая форма инфекции, у 78,8 % – среднетяже-
лая, у 11,1 % – тяжелая форма. в целом за 10 лет за-
регистрировано 7 случаев заболевания лзн (0,58 %) 
с летальным исходом. 

эпидемиологический анализ условий зараже-
ния позволил определить группы риска: наиболее 
подвержены заражению лица, которые в летний 
сезон работали или отдыхали в природных био-
топах. практически все инфицированные взн на 
юге россии в анамнезе указывают укусы комарами, 
только 8 % больных лзн укусы комарами отрицали. 
все случаи лзн подтверждены лабораторно: 82 % – 
иФа, 14 % – пцр, 4 % – иФа и пцр.

за медицинской помощью в 1–3 сутки от начала 
заболевания больные обращались в среднем в 48,8 % 
случаев. лзн, особенно в начале болезни, свойстве-
нен полиморфизм клинических проявлений, су-
щественно усложняющий раннюю диагностику и 
своевременную госпитализацию больных. диагноз 
«лзн» при обращении (предварительный) в 2014–
2018 гг. (в годы отсутствия вспышечной заболевае-
мости) поставлен только 14 % больных. при этом в 
субъектах, где эпидемические проявления лзн реги-
стрируются ежегодно, также имеют место трудности 
с постановкой адекватного предварительного диа-
гноза. так, в 2018 г. диагноз «лзн» в ростовской об-
ласти поставлен 8 (32 %) больным, в волгоградской 

области – 7 (25 %), в астраханской области во всех 
зарегистрированных 9 случаях лзн поставлен оши-
бочный предварительный диагноз. 

эпизоотологический мониторинг взн еже-
годно проводился в астраханской, волгоградской, 
ростовской областях, ставропольском крае, рес-
публиках адыгея и калмыкия и в кабардино-
балкарской республике. с 2015 г. обследуются тер-
ритории краснодарского края и республики крым. в 
остальных субъектах ЮФо и скФо полевой мате-
риал на наличие маркеров взн исследовали только в 
отдельные годы в небольшом объеме.

циркуляция взн подтверждена на тер-
ритории 9 субъектов ЮФо и скФо (из 14) – 
астраханской, волгоградской и ростовской областей, 
ставропольского и краснодарского краев, республик 
калмыкия, адыгея, крым и дагестан. так, в 2018 г. 
рнк взн выявлена в 64 пулах (3,8 %) комаров в 
волгоградской области, в 11 (14,3 %) пробах органов 
птиц (грач Corvus frugilegus, сорока Pica pica), отлов-
ленных в ставропольском крае, в 20 пулах комаров 
(9,4 %) в республике калмыкия, в 1 пуле комаров 
(0,22 %) в республике крым. в ростовской области 
в 2018 г. в 1 пробе органов полевки общественной 
M. socialis (0,2 % от исследованных проб) выявлен 
антиген взн. в 2017 г. рнк взн выявлена в 1 пробе 
(0,09 %) комаров в сочи, антиген взн – в 9 (3,3 %) 
исследованных пробах клещей в ставропольском 
крае и в 7 (0,33 %) пробах полевого материала в 
ростовской области. в 2016 г. антиген взн обнару-
жен в пробах, собранных при эпизоотологическом 
обследовании территории краснодарского края, 
ростовской области и республики адыгея, рнк 
взн – в пробах комаров и птиц волгоградской обла-
сти. в 2009–2015 гг. маркеры взн выявлены в про-
бах полевого материала волгоградской, ростовской 
и астраханской областей, республик калмыкия и 
дагестан, ставропольского и краснодарского краев.

рнк взн обнаружена в пулах комаров Culex 
modestus, C. pipiens, Culex spp., Coquillettidia  richiar-
dii, Culiseta annulata, Uranotaenia unguiculata, 
Anopheles hyrcanus, An. maculipennis, Aedes cas-
pius, Ae. vexans, Ae. pulchritarsis, Ae. cinereus, 

рис. 2. динамика заболеваемости лзн 
в волгоградской, астраханской и рос-
товской областях (2009–2018 гг.)

Fig. 2. Dynamics of WNF incidence in the 
Volgograd, Astrakhan and Rostov Regions 
(2009–2018)
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Ae. albopictus, в пробах суспензий клещей Hyalomma 
marginatum, Dermacentor marginatus, Rhipicephalus 
rossicus, Rh. bursa и Rh. sanguineus, в органах 
птиц – чайки озерной Larus ridibundus, чайки сере-
бристой Larus sp., грача, сороки, баклана большого 
Phalacrocorax carbo, сорокопута чернолобого Lanius 
minor, серой вороны Corvus cornix.

самая массовая за время наблюдения вспышка 
лзн (2010 г.) обусловлена генотипом 2 взн с 99,6 % 
гомологией штамму вируса, вызвавшему вспышку 
лзн 2007 г. на территории волгоградской области 
[3]. на территории ставропольского края в результа-
те секвенирования трех рнк-изолятов взн, изоли-
рованных в 2018 г., и филогенетического анализа ну-
клеотидных последовательностей установлена цир-
куляция взн генотипа 2. Штаммы данного генотипа 
также распространены на территории волгоградской, 
воронежской, ростовской и саратовской областей, 
юга западной сибири, единичные изоляты обнару-
жены в астраханской области. ранее (2012 и 2015 гг.) 
на территории ставропольского края циркулировал 
взн генотипа 1 (lineage 1а). 

из вышесказанного следует, что за послед-
ние 10 лет в южных регионах россии значительно 
расширился нозоареал лзн. тем не менее, на тер-
ритории республик ингушетия, северная осетия-
алания, а также чеченской, карачаево-черкесской 
и кабардино-балкарской республик маркеры взн не 
обнаружены, что может быть связано с действитель-
ным отсутствием циркуляции взн или неполнотой и 
эпизодичностью обследования. 

активность природного очага лзн на террито-
рии европейского Юга россии подтверждена резуль-
татами ежегодного эпизоотологического мониторин-
га – выявлением маркеров взн (рнк и антиген), а 
также ежегодными эпидемическими проявления-
ми лзн с предположительно местным заражени-
ем, которые зарегистрированы в восьми субъектах 
юга российской Федерации. отметим, что 64,8 % 
случаев заболевания (2009–2018 гг.) выявлены в 
волгоградской области и 33 % – в астраханской и 
ростовской областях.

предположительно, уровень заболеваемости 
лзн в южных регионах российской Федерации (как 
и везде в мире) значительно выше, поскольку счи-
тается, что отношение бессимптомных случаев к 
нейроинвазивной инфекции находится в пределах 
150:1, а у 80 % больных, инфицированных взн, не 
проявляются симптомы болезни [11]. большая часть 
случаев лзн легкой степени тяжести с гриппоподоб-
ным синдромом без поражения центральной нерв-
ной системы не выявляется и, соответственно, не ре-
гистрируется из-за неспецифичности клинических 
признаков болезни [12]. 

таким образом, можно сделать следующие вы-
воды:

- в результате анализа данных многолетне-
го мониторинга взн на европейском Юге россии 
в период 2009–2018 гг. установлено, что маркеры 

взн выявлены на территориях 9 субъектов ЮФо и 
скФо – астраханской, волгоградской и ростовской 
областей, ставропольского и краснодарского краев, 
республик калмыкия, адыгея, крым и дагестан, а 
случаи заболевания с местным инфицированием 
взн зарегистрированы в 8 субъектах (за исключе-
нием республики дагестан), что свидетельствует о 
значительном расширении ареала вируса западного 
нила и активизации природных очагов этой арбови-
русной инфекции на юге россии; 

- эпизоотический и эпидемический центр лзн 
расположен в основном в антропогенных биоце-
нозах среднего пояса дельты волги на территории 
волгоградской и астраханской областей; эпидеми-
ческое неблагополучие по лзн на юге европейской 
части россии стабильно сохраняется только в трех 
субъектах ЮФо – преимущественно в волгоградской 
(64,8 % заболевших), а также в астраханской (19 % 
заболевших) и ростовской (14 % заболевших за 10 
лет) областях, что обусловлено подтвержденным 
эпизоотическим неблагополучием, стойкостью и ак-
тивностью природного очага лзн на данной терри-
тории;

- в зону потенциальной опасности по лзн на 
европейском Юге россии, где имеются благопри-
ятные климатические условия для передачи воз-
будителя, следует отнести территории республик 
ингушетия, северная осетия-алания, а также 
чеченской, карачаево-черкесской и кабардино-
балкарской республик;

- современной особенностью лзн на 
европейском Юге россии является регистрируемая 
в последние 10 лет относительно низкая для этой бо-
лезни летальность – 0,58 %; 

- несмотря на высокую эпидемиологическую 
опасность лзн, в медицинских организациях субъ-
ектов ЮФо и скФо, территории которых эндемич-
ны по этой инфекции, при первичном обращении 
больных продолжает оставаться низким уровень 
установления адекватного предварительного диа-
гноза – 0–32 % (в зависимости от конкретного года 
и региона).

ключевыми проблемами эпизоотологии и эпи-
демиологии лзн, как и других вирусных лихорадок 
на юге россии, по-прежнему остаются выявление 
биоценотических закономерностей существования 
возбудителей, а также причин, определяющих дина-
мику эпизоотического процесса и эпидемического 
проявления природных очагов. дальнейший про-
гресс может быть достигнут путем рационального 
использования возможностей, которые представля-
ют современные геоинформационные технологии, 
методы моделирования эпидемического процесса и 
прогнозирования эпизоотической и эпидемической 
ситуации, а также молекулярно-биологические ме-
тоды для решения традиционных и вновь возникаю-
щих задач.
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л.В. миронова, н.о. бочалгин, а.с. Гладких, с.и. феранчук, а.с. Пономарева, с.В. балахонов

филогенетичеСкое Положение и оСобенноСти СтруктурЫ геномов ctxaB–tcpa+ 
ViBrio cholerae из ПоверхноСтнЫх водоемов на неЭндемичной По холере  

территории
ФКУЗ «Иркутский научно-исследовательский противочумный институт Сибири и Дальнего Востока», Иркутск,  

Российская Федерация

цель – анализ происхождения ctxAB–tcpA+ Vibrio cholerae о1 El Tor из поверхностных водоемов на неэндемич-
ной по холере территории, а также их филогенетического родства с различными по эпидемической значимости 
группами штаммов на основе исследования структуры генов жизнеобеспечения и полных геномов. материалы 
и методы. в исследование включено 25 штаммов V. cholerae, выделенных в сибири и на дальнем востоке, в том 
числе два ctxAB–tcpA+ штамма из поверхностных водоемов (алтайский край, 2011 г.; хабаровский край, 2013 г.). 
для филогенетического анализа использованы геномы 36 штаммов V. cholerae из GenBank. MLST проводилось 
по генам dnaE, cat, lap, pgm, recA, gyrB, chi, MLST in silico – по генам adk, gyrB, metE, mdh, pntA, purM, pyrC. 
реконструкция филогении осуществлялась на основании анализа SNP в геномах V. cholerae с использованием 
программы PhyML 3.0. результаты и обсуждение. при MLST ctxAB–tcpA+ V. cholerae о1 El Tor из поверхностных 
водоемов формируют самостоятельный генотип в группе токсигенных штаммов и спонтанных мутантов токсиген-
ных штаммов. в in silico MLST ctxAB–tcpA+ изоляты демонстрируют принадлежность к Sт75, характерному для 
US Gulf филогенетической линии. при SNP-типировании штаммы ctxAB–tcpA+ из поверхностных водоемов вош-
ли в группу, основание которой представлено US Gulf V. cholerae, а изолят из хабаровска (2013 г.) демонстрирует 
высокий уровень гомологии генома с US Gulf-подобным штаммом, выделенным в китае (2009 г.). установлена 
идентичность организации острова патогенности VPI-1 у штаммов из хабаровска и китая, а также наличие у них 
острова пандемичности VSP-I. результаты свидетельствуют о принадлежности ctxAB–tcpA+ V. chole rae из поверх-
ностных водоемов сибири и дальнего востока к US Gulf филогенетической линии и, в совокупности с данными 
эпидемиологического анализа, позволяют судить об их завозном происхождении. 

Ключевые слова: Vibrio cholerae, мультилокусное сиквенс-типирование, полногеномное секвенирование, фи-
логенетический анализ.
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Phylogenetic Affinity and Genome Structure Features of ctxaB–tcpa+ Vibrio cholerae  
from the surface Waterbodies in the territory that is non-endemic as Regards Cholera
Irkutsk Research Anti-Plague Institute of Siberia and Far East, Irkutsk, Russian Federation

Abstract. Objective is analyzing the origin of the ctxAB–tcpA+ Vibrio cholerae о1 El Tor strains isolated from the 
surface water bodies in the territory that is non-endemic of cholera; as well as investigating their phylogenetic relations 
to varying by epidemic significance groups of strains, based on the structure of housekeeping genes and whole genome 
structure. Materials and methods: we examined 25 V. cholerae strains, isolated in Siberia and Far East, including two 
ctxAB–tcpA+ strains from surface water sources (Altai Territory, 2011; Khabarovsk Territory, 2013). Phylogenetic analysis 
included genomes of 36 V. cholerae strains from GenBank. Multilocus sequence typing (MLST) was carried out based 
on dnaE, cat, lap, pgm, recA, gyrB, and chi genes; in silico MLST – adk, gyrB, metE, mdh, pntA, purM and pyrC genes. 
Reconstruction of phylogeny was performed based on the comparative analysis of core genome SNPs in PhyML 3.0. 
Results and discussion. MLST of ctxAB–tcpA+ V. cholerae о1 El Tor strains from the surface water bodies revealed that 
such strains form an individual genotype in the cluster of toxigenic strains and spontaneous mutants of toxigenic strains. 
According to results of in silico MLST, ctxAB–tcpA+ isolates belong to Sт75, common to US Gulf phylogenetic line. 
Based on SNP-typing, ctxAB–tcpA+ strains from the surface water sources were assigned to the group, originating from 
US Gulf V. cholerae, moreover isolate from Khabarovsk (2013) demonstrated high degree of genome homology with US 
Gulf-like strain from China (2009). For strains from Khabarovsk and China, we also showed the compositional identity 
of the pathogenicity island VPI-I and the presence of pandemicity island, VSP-1. The results testify to the fact that ctxAB–

tcpA+ V. cholerae strains, isolated in Siberia and Far East, originate from the US Gulf phylogenetic line. Furthermore, 
taking into account the results of epidemiological analysis, we can deduce that these strains are imported ones.

Keywords: Vibrio cholerae, multilocus sequence typing, whole genome sequencing, phylogenetic analysis. 
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внутривидовое разнообразие живых организ-
мов, с одной стороны, рассматривается как потенци-
ал эволюционных преобразований и, с другой – как 
основа сохранения вида в меняющихся условиях 
среды [1, 2]. известно, что вид Vibrio cholerae харак-
теризуется существенной гетерогенностью феноти-
пических и молекулярно-генетических свойств. в 
популяциях этиологического агента текущей панде-
мии холеры (токсигенного вибриона эль тор) уста-
новлена вариабельность структурной организации 
мобильных генетических элементов, детерминиру-
ющих биосинтез основных факторов патогенности 
возбудителя, обеспечивающих пандемический по-
тенциал, резистентность микроорганизма к антибак-
териальным препаратам [3–6]. 

наряду с указанными тенденциями, гетероген-
ность вибриона эль тор определяется существова-
нием эпидемически неопасных вариантов, лишен-
ных генов основных факторов патогенности – хо-
лерного токсина (ctxAB) и токсин-корегулируемых 
пилей адгезии (tcpА). такие варианты V. cholerae 
El Tor достаточно широко распространены и обна-
руживаются в водных объектах на неэндемичных 
территориях в благополучный по холере период. 
вместе с тем зарегистрированы случаи выделения 
штаммов, содержащих ген tcpA при отсутствии гене-
тических детерминант холерного токсина (генотип 
ctxAB–tcpA+). V. cholerae с генотипом ctxAB–tcpA+ в 
2005 г. послужили этиологическим агентом вспыш-
ки в г. каменске ростовской области (2 больных и 30 
вибриононосителей) [7]. в поверхностных водоемах 
нетоксигенные вибрионы эль тор с геном tcpA обна-
руживались в период указанной вспышки, а также в 
отдельных случаях при отсутствии больных холерой 
в ряде регионов российской Федерации, в том числе 
в алтайском и хабаровском краях. учитывая при-
сутствие в геноме одного из ключевых генов патоген-
ности возбудителя ctxAB–tcpA+, варианты холерного 
вибриона отнесены к потенциально эпидемически 
опасным [8, 9]. г.г. онищенко и соавт. [8] установ-
лено отсутствие у этой группы штаммов полноцен-
ных островов пандемичности, что, по заключению 
авторов, характерно для предпандемичных клонов 
возбудителя холеры эль тор. позднее показано, что 
штаммы ctxAB–tcpA+ из поверхностных водоемов на 
фоне эпидблагополучия не содержат островов пан-
демичности, дистанцированы как от токсигенных, 
так и от отнесенных к производным токсигенных 
штаммов ctxAB–tcpA+ вибрионов и, соответственно, 
не представляют эпидемической опасности [10]. 

вместе с тем, несмотря на комплексные иссле-

дования данной группы V. cholerae о1 El Tor, остает-
ся открытым вопрос об их происхождении и фило-
генетическом положении, а также значимости в ин-
фекционной патологии. D. Hu et al. [11] при анализе 
эволюции возбудителя холеры эль тор показали, что 
этиологический агент текущей пандемии произошел 
от непатогенных предшественников с поэтапной 
диверсификацией и приобретением ассоциирован-
ных с патогенностью и пандемичностью мобильных 
элементов генома. не исключено, что ctxAB–tcpA+ 
V. cholerae могут быть производными клонов, сфор-
мировавшихся на отдельных этапах становления па-
тогенного варианта возбудителя холеры эль тор.

с учетом этого цель настоящего исследования – 
анализ происхождения ctxAB–tcpA+ V. cholerae о1 El 
Tor из поверхностных водоемов на неэндемичной по 
холере территории и их филогенетического родства 
с различными по эпидемической значимости груп-
пами штаммов на основе исследования структуры 
генов жизнеобеспечения и полных геномов. 

материалы и методы

Штаммы. в работе использовано 25 штаммов 
V. cholerae из коллекции музея живых культур Фкуз 
«иркутский научно-исследовательский противочум-
ный институт». все штаммы хранились в лиофили-
зированном состоянии.

выборка включала два штамма V. cholerae о1 El 
Tor с генотипом ctxAB–tcpA+ из поверхностных водое-
мов (обозначены как ctxAB–tcpA+/пв): один – V. chol-
erae о1 El Tor и-1471 (алтайский край, 2011 г.), вто-
рой – V. cholerae о1 El Tor и-1501 (хабаровский край, 
2013 г.). для сравнительного анализа по структуре ге-
нов «домашнего хозяйства» в исследование включено 
три группы V. cholerae: спонтанные мутанты токси-
генных штаммов (n=2), утратившие при хранении на 
питательных средах гены холерного токсина (генотип 
ctxAB–tcpA+, обозначены как ctxAB–tcpA+/см); токси-
генные штаммы (n=11), изолированные от больных 
и из объектов окружающей среды в период эпиде-
мических осложнений на дальнем востоке в 1999 г.; 
эпидемически неопасные вибрионы эль тор о1 серо-
группы из поверхностных водоемов в благополучный 
по холере период (n=9) (табл. 1). кроме того, опреде-
лялась структура генов «домашнего хозяйства» штам-
ма V. cholerae Classical 569B.

в реконструкцию филогении на основании ана-
лиза однонуклеотидных полиморфизмов (SNP) в ге-
номах, наряду с исследуемыми ctxAB–tcpA+ V. chole-
rae о1 El Tor, включены представленные в GenBank 
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геномы 36 штаммов V. cholerae о1, секвенирован-
ные ранее [11–14], в том числе референсного штам-
ма V. cholerae о1 N16961. 

Экстракция ДНК осуществлялась с использо-
ванием набора «DneasyBlood&TissueKit» (Qiagen). 
качество днк контролировалось в 0,9 % агарозном 
геле, концентрация – спектрофотометрически.

Мультилокусное сиквенс-типирование (MLST) 
V. cholerae выполнялось по схеме р. Garg et al. [15] с 
модификацией (исключение из анализа генов rstA, 
gmd). определение нуклеотидной последователь-
ности генов проводилось на днк-анализаторе ABI 
Prism 3130 Genetic Analyzer (Applied Biosystems). 
сопоставление секвенированных фрагментов генов 
выполнялось с применением программы VectorNTI 
v. 10.0. кластерный анализ результатов секвениро-
вания – по алгоритму Neighbor Joining в программе 
BioNumerics 6.6. 

Полногеномное секвенирование. подготовка 
библиотек и геномное секвенирование на платфор-
мах GS Junior (Roche) и MinION (Oxford Nanopore) 
проводились в соответствии со стандартными прото-
колами. удаление адапторов у чтений, полученных 
с платформы GS Junior («Roche»), проводилось в 
программе Newbler v. 2.8.; оценка качества чтений – 
с помощью программы FASTQC v. 0.11.5. C приме-
нением программы Trimmomatic v. 0.38 из выборки 
удалялись последовательности протяженностью 

менее 50 нуклеотидов, а также 3' концы последова-
тельностей при падении показателя качества чтения 
ниже 20. гибридные сборки данных секвенирования 
на двух платформах выполнялись с помощью про-
граммы SPAdes v.3.11.1.

Мультилокусное сиквенс-типирование in sil-
ico проводилось посредством биоинформационного 
поиска в геномах исследуемых штаммов V. chole-
rae аллельных вариантов группы генов «домашне-
го хозяйства» из схемы, предложенной S. Octavia 
et al. [16]: adk, gyrB, metE, mdh, pntA, purM, pyrC. 
идентификация аллелей генов и определение 
сиквенс-типа изолятов проводились на основании 
информации, представленной на сетевом ресурсе 
PubMLST.org.

SNP-типирование. для картирования одно-
нуклеотидных полиморфизмов (SNP) риды в фор-
мате fastq выравнивались на референсный геном 
V. cholerae O1 N16961 с использованием программы 
вowtie2. поиск полиморфизмов осуществлялся с по-
мощью набора авторских скриптов, в качестве пара-
метров при формировании матрицы полиморфизмов 
принимались расстояние между любыми двумя по-
лиморфными позициями больше 500 нуклеотидов 
и покрытие полиморфизма, превышающее порог 
покрытия у всех штаммов выборки. SNP в установ-
ленных позициях для штаммов, представленных в 
международной базе данных GenBank как последо-

Таблица 1 / Table 1
Перечень и характеристика исследованных штаммов V. choleraе, выделенных на территории сибири и дальнего Востока

List and characteristics of the studied V. choleraе strains isolated in Siberia and Far East

генотип штамма
Strain genotype

год выделения
Year of isolation

место выделения
Area of isolation

эпидситуация
Epidemiological situation

объект выделения
Object of isolation

количество
Quantity

ctxAB–tcpA+/пв*

ctxAB–tcpA+/SW*

2011 барнаул
Barnaul эпидблагополучие

Epidemiological stability

оос***

Environmental objects (EO)*** 1

2013 хабаровский край
Khabarovsk Territory

оос
EO 1

ctxAB–tcpA+/см**

ctxAB–tcpA+/SM

1994 омск
Omsk

завозной очаг
Imported

человек
Patient 1

1999 Южно-сахалинск
Yuzhno-Sakhalinsk

вспышка
Outbreak

оос
EO 1

ctxAB+tcpA+

1972–1973 омск, новосибирск, барнаул
Omsk, Novosibirsk, Barnaul

вспышка
Outbreak

человек
Patient 2

оос
EO 1

1994 новосибирск
Novosibirsk

завозной очаг
Imported

человек
Patient 1

1997 иркутск
Irkutsk

завозной очаг
 Imported

человек
Patient 1

1999

владивосток
Vladivostok

завозной очаг
Imported

человек
Patient 1

владивосток, Южно-
сахалинск

Vladivostok, Yuzhno-Sakhalinsk

вспышка
Outbreak

человек
Patient 3

оос
EO 2

ctxAB–tcpA– 2000–2010 приморский край, иркутск
Primorsky Krai, Irkutsk

эпидблагополучие
Epidemiological stability 

оос
EO 9

*пв – поверхностные водоемы, **см – спонтанные мутанты токсигенных штаммов, ***оос – объекты окружающей среды.

*SW – surface water bodies, **SM – spontaneous mutants of toxigenic strains, ***EO – environmental objects.



Проблемы особо опасных инфекций. 2020; 1          ОРигинальнЫе статьи

118

вательности геномов (MAK757, M66_2), добавлены 
на основе выравнивания геномов с помощью пакета 
mummer. Филогенетическая реконструкция выпол-
нялась в программе PhyML 3.0 c использованием мо-
дели TPM1, определенной в качестве оптимальной 
на основании значений критерия Шварца для данной 
выборки. оценка достоверности филогенетической 
реконструкции проводилась при помощи бутстрэп 
анализа. целевые значения в основных узлах ветвле-
ния составили >90 %. визуализация дендрограммы 
выполнялась в программе FigTree 1.4.2.

поиск компонентов мобильных генетических 
элементов проводился с помощью алгоритма blastn 
в сравнении с последовательностями генома рефе-
ренсного штамма V. cholerae о1 N16961. профиль 
генов устойчивости к антибиотикам определял-
ся с помощью поиска blastn против базы данных 
ResFinder [17]. 

результаты и обсуждение

с середины 70-х годов прошлого столетия 
из поверхностных водоемов сибири и дальнего 
востока на фоне эпидблагополучия выделяются 
варианты холерного вибриона о1 серогруппы био-
вара эль тор, не содержащие в геноме детерминант 
основных факторов патогенности. лишь в единич-
ных случаях в водных объектах обнаруживаются 
нетоксигенные V. cholerae о1 El Tor, несущие ген 
токсин-корегулируемых пилей адгезии tcpA. в част-
ности, ctxAB–tcpA+ штамм выделен в зоне рекреаци-
онного водопользования из проб воды р. барнаулка в 
алтайском крае в 2011 г., а также в хабаровском крае 
из проб воды р. черная у поселка черная речка в ме-
сте сброса сточных вод и непосредственно из сточ-
ных вод канализационно-насосной станции (2013 и 
2016 гг.). несомненно, представляет фундаменталь-
ный и практический интерес определение филоге-
нетического положения данной группы штаммов на 

глобальном эволюционном древе возбудителя холе-
ры и выяснение возможных причин их обнаружения 
на территории. 

один из классических подходов к изучению фи-
логенетической истории микроорганизмов – муль-
тилокусное сиквенс-типирование. с учетом этого на 
первом этапе исследования нами проведен анализ 
семи генов «домашнего хозяйства» [15] 25 штаммов 
V. cholerae, выделенных на территории сибири и 
дальнего востока. 

в результате установлено, что структура боль-
шинства исследованных генов у ctxAB–tcpA+/пв 
V. cholerae о1 El Tor и-1471 и и-1501 идентична та-
ковой у эпидемически опасных штаммов. так, 100 % 
гомология установлена по генам dnaE, cat, lap, pgm. 
вместе с тем нуклеотидная последовательность гена 
рекомбиназы (recA) у штаммов и-1471 и и-1501 ха-
рактеризуется большим сходством с ctxAB–tcpA– ви-
брионами эль тор из поверхностных водоемов. в 
установленных ранее дифференцирующих по эпиде-
мической значимости полиморфных сайтах гена [18] 
у этих штаммов идентифицированы специфические 
для нетоксигенных изолятов нуклеотиды (табл. 2). 

кроме того, для ctxAB–tcpA+/пв V. cholerae уста-
новлен уникальный нуклеотидный контекст в пози-
циях 477 (т) и 597 (т) гена recA, не встречающийся у 
исследованных токсигенных и нетоксигенных штам-
мов. в нуклеотидной последовательности гена gyrB 
у этих штаммов из пяти установленных дифферен-
цирующих полиморфизмов идентичность с токси-
генными штаммами определена по четырем, с неток-
сигенными – по одному (табл. 2). по структуре гена 
хитиназы штаммы и-1471 и и-1501 демонстрируют 
100 % гомологию с группой, в которую вошли неток-
сигенные изоляты и V. cholerae Classical 569B. что 
касается структуры генов «домашнего хозяйства» у 
ctxAB–tcpA+/см штаммов, то установлена их иден-
тичность с токсигенными эпидемически опасными 
V. cholerae о1 El Tor (табл. 2).

Таблица 2 / Table 2
дифференцирующие по эпидемической значимости однонуклеотидные полиморфизмы в штаммах V. cholerae разных генотипов

Differentiating by epidemic significance single nucleotide polymorphisms in V. cholerae strains of various genotypes

ген
Gene

номер позиции гена референсного штамма*
Position number of the gene of the reference strain*

идентифицированный нуклеотид
Identified nucleotide

ctxAB+tcpA+ ctxAB–tcpA– ctxAB–tcpA+/оос
ctxAB–tcpA+/EO

ctxAB–tcpA+/см
ctxAB–tcpA+/SM

dnaE 1194 T C T T

gyrB

705 A G G A
813 T C T T
966 A T A A
972 T A T T
1170 G T G G

pgm 849 T C T T

recA
420 A G G A
582 T G G T
585 C A A C

* – в качестве референсного для анализа использовались нуклеотидные последовательности генов штамма V. choleraе о1 N16961 (NC002505). 

* – as the reference for this study, nucleotide sequences of the genes of V. cholerae O1 N16961 (NC002505) strain were used.
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на дендрограмме, сгенерированной на осно-
вании кластерного анализа генов «домашнего хо-
зяйства», штаммы выборки распределились на две 
группы (рис. 1). одна из групп образована ctxAB–

tcpA– V. cholerae из поверхностных водоемов на фоне 
эпидблагополучия, которые дифференцируются на 
три сиквенс-типа с одним доминирующим. вторая 
группа включает все токсигенные V. cholerae о1 El 
Tor, а также спонтанные мутанты токсигенных штам-
мов, объединенные в один доминирующий сиквенс-
тип. наряду с ними в эту группу входят и V. cholerae 
о1 El Tor и-1471 и и-1501, а также штамм классиче-
ского биовара. особенности кластеризации группы 
ctxAB–tcpA+/пв штаммов дают основание судить о 
большем сходстве их корового генома с токсиген-
ными вариантами холерного вибриона (гомология 
на уровне 99,3–99,6 %), нежели с нетоксигенными 
(98,9 %). вместе с тем выделение их в отдельный 
сиквенс-тип в составе второй группы позволяет по-
лагать, что эти варианты вибриона могут быть само-

стоятельной генетической линией.
для дополнительного анализа корового генома 

ctxAB–tcpA+/пв штаммов проведено in silico MLST 
по схеме S. Octavia et al. [16]. в результате аллель-
ный профиль генов adk, gyrB, metE, mdh, pntA, purM, 
pyrC штаммов и-1471 и и-1501 определен как 
7_2_4_37_12_1_38 и, соответственно, установлена 
принадлежность к сиквенс-типу ST75. известно, что 
к ST75 относятся варианты V. cholerae о1 с побере-
жья мексиканского залива сШа (US Gulf) [16], ко-
торые считаются эндемичными для этой территории 
и вызывают там групповые или спорадические слу-
чаи заболевания. вместе с тем штамм, демонстри-
рующий филогенетическое родство с US Gulf кло-
ном, идентифицирован в таиланде [19]. на востоке 
китая в провинции чжэцзян также охарактеризова-
ны не относящиеся к клону седьмой пандемии кли-
нические варианты V. cholerae о1 с сиквенс-типом 
ST75 [14]. по данным Y. Luo et al. [14], указанные 
варианты V. cholerae, обозначенные как US Gulf-

рис. 1. дендрограмма, построенная по алгоритму neighbor-joining на основании анализа структуры генов «домашнего хозяйства» 
штаммов V. cholerae

Fig. 1. Tree diagram of the concatenated “house-keeping” genes of V. cholerae strains constructed using neighbor-joining algorithm
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подобные, на протяжении ряда лет выделяются от 
пациентов с диареей наряду с типичными штаммами 
пандемического клона, а обнаружение их в объектах 
окружающей среды позволило сделать заключение о 
существовании локальной популяции холерного ви-
бриона ST75 в китае.

далее в работе проведено сравнение геномов 
исследуемых ctxAB–tcpA+/пв вариантов холерно-
го вибриона (и-1471, и-1501) и выборки штаммов, 
представляющих разные этапы формирования и 
пандемического распространения патогенного кло-
на вибриона эль тор. кроме того, в реконструкцию 
филогении включены геномы US Gulf штаммов 
V. cholerae и выделенного в китае лишенного стх 
профага US Gulf-подобного варианта, демонстриру-
ющие, как и ctxAB–tcpA+ штаммы из поверхностных 
водоемов сибири и дальнего востока, принадлеж-
ность к клону ST75. в результате скрининга SNP в 
геномах V. cholerae размер матрицы полиморфизмов 
составил 1490 нуклеотидов. на филогенетическом 
древе все штаммы выборки кластеризовались в соот-
ветствии с закономерностями формирования и рас-
пространения возбудителя холеры эль тор (рис. 2). 
так, самостоятельные филогенетические группы 
сформировали V. cholerae о1 El Tor, отнесенные к 

установленным ранее [13] трем волнам седьмой пан-
демии холеры. в основании дендрограммы лежат 
штаммы, выделенные на ближнем востоке и отне-
сенные D. Hu et al. [11] ко второму этапу формиро-
вания патогенного клона вибриона эль тор (ирак, 
1938 г.; египет, 1954 г.), во время которого произо-
шла диверсификация исходных непатогенных вари-
антов V. cholerae, заключающаяся в приобретении 
ими эль тор-специфического гена tcpA. Штаммы 
ctxAB–tcpA+ из поверхностных водоемов сибири и 
дальнего востока (и-1471 и и-1501) в результате 
филогенетической реконструкции вошли в группу, 
основание которой представлено US Gulf варианта-
ми V. cholerae. по данным D. Hu et al., ответвление 
этой линии на филогенетическом древе произошло 
на третьем этапе эволюции возбудителя холеры эль 
тор одновременно с приобретением стх профага 
классического типа общим предшественником пато-
генного клона. для US Gulf линии также характер-
но присутствие классического стх, однако данный 
признак у этой группы оказался нестабильным [11]. 
Штаммы и-1471 и и-1501 внутри US Gulf линии об-
разуют кластер, в состав которого входит и включен-
ный в выборку изолят из китая (V. cholerae zj0917). 
при этом выделенный в хабаровском крае штамм 

рис. 2. Филогенетическое дерево, построенное на основании анализа SNP в геномах штаммов V. cholerae. цифрами I, II, III обозначе-
ны волны распространения седьмой пандемии в соответствии с A. Mutreja et al. [13]

Fig. 2. Phylogenetic tree reconstruction of V. cholerae core-genome SNPs. I, II, III marks the seventh pandemic distribution waves according 
to A. Mutreja et al. [13]



Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2020; 1         Original articles

121

V. cholerae и-1501 со 100 % бутстрэп- поддержкой 
узла ветвления кластеризуется с изолятом из китая, 
дистанция между ними составляет 40 SNP (рис. 2).

известно, что для третьего этапа формирования 
патогенного клона, к которому отнесена группа US 
Gulf и US Gulf-подобных вариантов, наряду с при-
сутствием стх классического типа, характерно на-
личие в геноме острова патогенности VPI-1, тогда как 
мобильные генетические элементы пандемичности – 
острова пандемичности VSP-I и VSP-II – приобрете-
ны возбудителем на более поздних этапах [11]. 

картирование ридов, полученных при полноге-
номном секвенировании штаммов и-1501 и и-1471, 
на референсный геном V. cholerae о1 N16961 пока-
зало отсутствие у них последовательностей CTX- и 
RS1-профагов. следует сказать, что для US Gulf-
подобного клона ST75, обнаруженного на востоке 
китая, установлена гетерогенность по наличию стх 
профага: только один из 13 штаммов содержал ин-
тактный профаг в геноме, часть из штаммов (n=5) 
несла профаг стх без генов холерного токсина и у 
части штаммов (n=7) стх-профаг в геномах не обна-
руживался [14]. однако авторы полагают, что профаг 
стх в данных штаммах нестабилен, поскольку при 
изоляции все они были охарактеризованы как токси-
генные. в пользу нестабильности стх-профага US 
Gulf-подобных вариантов вибриона свидетельствуют 
полученные авторами экспериментальные данные 
по его элиминации при пассаже на питательных сре-
дах, а также отсутствие профага у штамма V. chole rae 
27040-80, относящегося к линии US Gulf [14].

остров патогенности VPI-1 присутствует в гено-
мах обоих ctxAB–tcpA+/пв штаммов V. cholerae. при 
этом структура и нуклеотидная последовательность 
VPI-1 штамма V. cholerae о1 и-1501 (хабаровск, 
2013 г.) оказалась идентичной данной области у изо-
лята из китая (V. cholerae zj0917): у обоих штаммов 
идентифицировано по одной нуклеотидной замене в 
генах tcpB, tcpF, acfB, acfC, acfA, в двух межгенных 
участках и две замены в гене tcpT (табл. 3). у вто-

рого ctxAB–tcpA+/пв штамма V. cholerae о1 и-1471 
нуклеотидный контекст острова патогенности VPI-1 
отличается от такового у штаммов и-1501 и zj0917 
по генам tcpT, acfD и int (табл. 3). 

что касается островов пандемичности, то у ctxAB–

tcpA+ штаммов из поверхностных водоемов сибири 
и дальнего востока также установлены различия по 
данному признаку: в составе генома V. cholerae о1 El 
Tor и-1501 обнаружены все локусы VSP-I, тогда как 
у штамма и-1471 данный мобильный генетический 
элемент отсутствует. при анализе структуры VSP-I у 
V. cholerae о1 El Tor и-1501 показана его 100 % гомо-
логия по всем локусам с референсным штаммом, кро-
ме VC0183 (идентифицирован 1 SNP). следует отме-
тить, что в геномах большинства US Gulf-подобных 
штаммов из провинции чжэцзян китая также опре-
делено присутствие VSP-I, а вариабельность ну-
клеотидной последовательности его заключалась в 
наличии SNP преимущественно в области VC0183 
[14]. интактной последовательности VSP-II у анали-
зируемых штаммов не обнаружено, в их геномах вы-
явлено присутствие только двух локусов, сходных с 
участками данного острова пандемичности: VC0499 
(сходство с референсным штаммом 75,9 %) и VC0501 
(сходство с референсным штаммом 85,2 %). 

при сканировании через базу последователь-
ностей устойчивости к антимикробным препаратам 
Resfinder в геноме штамма и-1501 обнаружена кассе-
та, содержащая ген устойчивости к фторхинолонам 
qnrVC. кассета фланкирована рекомбинантными 
сайтами attC и локализуется на второй хромосоме в 
составе суперинтегрона. следует отметить, что ука-
занный штамм фенотипически при выделении оха-
рактеризован как чувствительный к ципрофлокса-
цину с зоной подавления роста на нижней границе, 
установленной для данной группы (25 мм), однако в 
динамике при хранении на питательных средах вы-
явлено снижение его чувствительности к препарату 
(диаметр зоны подавления роста 21 мм – промежу-
точная устойчивость). 

Таблица 3 / Table 3
особенности структуры острова патогенности VPI-1 в геномах исследуемых штаммов V. cholerae

Peculiarities of the structure of pathogenicity island, VPI-1, in the genomes of the investigated V. cholerae strains

номер локуса
Locus number

мги*
IGI VC 0829 VC 0835 VC 0837 мги

IGI VC 0840 VC 0841 VC 0844 VC 0845 мги
IGI VC 0847

ген
Gene

мги
IGI tcpB tcpT tcpF мги

IGI acfB acfC acfA acfD мги
IGI int

позиция в VPI-1**
Position in VPI-I** 3892 19299 23545 54330 26497 26693 29206 30740 32997 35485 39665 40005

позиция в гене
Position in the gene - 1114 409 1193 842 - 732 379 456 2125 - 168

V. cholerae N16961 T C G C G T C G C C C G

V. cholerae и-1471 T T T C A C T A T T T A

V. cholerae и-1501 C T T T A C T A T C T G

V. cholerae zj0917 C T T T A C T A T C T G

* – межгенный интервал, ** – в качестве референсной последовательности острова VPI-1 использовали область NC 002505.1[873018..914291], флан-
кированную участками VPI attL и VPI attR.

* – intergenic interval, ** – as the reference sequence of VPI-I island, NC 002505.1[873018..914291] region, flanked by VPI attL and VPI attR, was used.
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в целом, по данным изучения филогенетическо-
го родства и структурных особенностей геномов ис-
следуемых штаммов холерного вибриона можно за-
ключить, что ctxAB–tcpA+/пв варианты V. cholerae El 
Tor относятся к самостоятельной филогенетической 
линии, включающей US Gulf и US Gulf-подобные ва-
рианты и дивергировавшей на одном из этапов ста-
новления патогенного клона этиологического агента 
седьмой пандемии холеры. установленное на основа-
нии мультилокусного сиквенс-типирования большее 
сходство корового генома ctxAB–tcpA+/оос вариан-
тов с геномом токсигенного клона V. cholerae о1 El 
Tor подтверждает эту гипотезу и позволяет предпо-
лагать существование у этих групп вибрионов обще-
го предка. Филогенетическая линия, в которую вхо-
дят ctxAB–tcpA+/пв варианты, по всей видимости, не 
склонна к характерному для возбудителя холеры эль 
тор пандемическому распространению, однако оче-
видно, что ее представители обладают некоторыми 
селективными преимуществами, поскольку обнару-
живаются на отдельных территориях на протяжении 
ряда лет и вызывают там спорадические и групповые 
случаи заболевания. при этом идентификация в ге-
номах вибрионов данной группы одного из островов 
пандемичности (VSP-I) может свидетельствовать о 
продолжающейся самостоятельной микроэволюции 
линии US Gulf, направленной на повышение агрес-
сивных свойств патогена. другая особенность этой 
филогенетической линии – нестабильность стх про-
фага, объясняет достаточно широкую представлен-
ность в ней V. cholerae с генотипом ctxAB–tcpA+, фор-
мирование которых может происходить под воздей-
ствием факторов окружающей среды. не исключено, 
что ctxAB–tcpA+ вибрионы, подобно предковым не-
токсигенным вариантам с нетипичной для вибриона 
эль тор структурой гена tcpA [20], обладают способ-
ностью к формированию более длительного вибрио-
носительства в сравнении с патогенными клонами. 
этот факт, а также возможные особенности клини-
ческого течения инфекции, вызванной вибрионами с 
генотипом ctxAB–tcpA+ (вероятность развития легких 
и стертых форм), определяют риск беспрепятствен-
ного распространения возбудителя из эндемичных 
регионов и завоза его на благополучные территории. 
подтверждением этому служат полученные в настоя-
щей работе данные филогенетической реконструк-
ции, демонстрирующие высокий уровень гомологии 
геномов и общность организации мобильных гене-
тических элементов штаммов V. cholerae о1 El Tor 
и-1501 и zj0917, и, соответственно, дающие основа-
ние судить об импортации ctxAB–tcpA+ варианта хо-
лерного вибриона на территорию хабаровского края 
из китая. в пользу завозного происхождения V. chole -
rae о1 El Tor и-1501 можно отнести и результаты эпи-
демиологического расследования по факту его выде-
ления – штамм обнаружен однократно в месте сброса 
сточных вод и при расширении точек отбора проб и 
увеличении кратности исследования, а также в эпид-
сезон следующего года вибрионы с данным геноти-

пом обнаружить не удалось. в алтайском крае ctxAB–

tcpA+ V. cholerae изолирован в месте рекреационного 
водопользования также однократно. можно полагать, 
что климатические и эколого-гидрологические усло-
вия сибирского и дальневосточного регионов препят-
ствуют закреплению указанных вариантов в поверх-
ностных водоемах. 

таким образом, V. cholerae о1 El Tor ctxAB–

tcpA+, спорадически обнаруживаемые в поверхност-
ных водоемах на неэндемичных по холере террито-
риях сибири и дальнего востока, входят в состав 
самостоятельной US Gulf филогенетической линии 
и имеют завозное происхождение. доминирующая 
роль в завозе таких вариантов вибриона эль тор, по 
всей вероятности, может принадлежать вибрионо-
носителям или лицам со стертой формой инфекции. 
однако, учитывая нестабильность стх профага в 
геномах вибрионов этой линии, нельзя исключить 
завоз ctxAB+tcpA+ вариантов и последующую утра-
ту ими профага при попадании в водную окружаю-
щую среду. соответственно, комплекс мероприятий 
по факту выделения V. cholerae о1 El Tor с гено-
типом ctxAB–tcpA+ должен определяться с учетом 
оценки их клональной принадлежности по данным 
молекулярно-генетического анализа. в перспективе 
целесообразна разработка пцр тест-систем, направ-
ленных на оперативную идентификацию V. cholerae 
US Gulf филогенетической линии.
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цель работы – изучение молекулярно-генетической структуры изолятов вируса гепатита D, циркулирующих 
в регионе с высокой распространенностью суперинфекции вирусного гепатита (вг) в+вгD. материалы и ме-
тоды. материалом исследования послужили 64 образца сыворотки крови, полученные от жителей кыргызской 
республики, больных хроническим вирусным гепатитом в+D. проводили секвенирование полных геномов виру-
са гепатита D с последующим филогенетическим анализом. результаты и обсуждение. на основании филогене-
тического анализа нуклеотидных последовательностей 64 образцов вгD показано, что в обследованной группе 
преобладает вирус генотипа 1 (96,9 %), по сравнению с генотипом 2 (3,1 %). полученные нуклеотидные после-
довательности полных геномов изолятов вируса гепатита дельта депонированы в международную базу данных 
GenBank под номерами MN984407–MN984470. при оценке дивергенции исследуемых образцов генотипа 1 мак-
симальное генетическое расстояние составило 12,49 %, а минимальное – 7,41 %, при этом, в пределах отдельных 
кластеров генетическое расстояние составляло от 2,6 до 8,5 %. среди последовательностей, представленных в базе 
данных GenBank, наибольшее сходство с обнаруженными нами образцами вгD-2 Kyr41 и Kyr43 (нуклеотидная 
идентичность 92,31 и 89,57 % соответственно) показано для вируса, описанного ранее в якутии (AJ309880). для 
исследования генетических взаимоотношений между анализируемыми вирусными штаммами генотипа 1 изучи-
ли предсказанную аминокислотную последовательность (111–214). хотя профилактические меры против гепати-
та B, включая вакцинацию, привели к снижению распространенности гепатита D, не существует эффективного 
способа предотвращения этой инфекции у носителей вгв в эндемичных районах. молекулярно-генетическая 
характеристика и филогенетический анализ последовательностей вгD, представленные в настоящем исследо-
вании, будут способствовать идентификации путей передачи патогена для контроля и/или предотвращения рас-
пространения инфекции.

Ключевые слова: вирус гепатита D, вирус гепатита B, сочетанная инфекция, молекулярная эпидемиология, 
секвенирование, кыргызская республика.
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Abstract. Objective. The purpose of our work was molecular genetic characterization of the hepatitis D virus isolates, 
circulating in the region with high prevalence of HBV + HDV super-infection. Materials and methods. The study mate-
rial was 64 blood serum samples obtained from Kyrgyz Republic residents - patients with chronic viral hepatitis B+D. 
The hepatitis D virus complete genomes were sequenced, followed by phylogenetic analysis. Results and discussion. 
Based on the phylogenetic analysis of 64 HDV samples, it was shown that HDV genotype 1 (96.9 %) predominates 
in the examined group compared with HDV genotype 2 (3.1 %). Sequences were submitted to GenBank under access 
No MN984407 through MN984470. When assessing the genetic variability over the examined HDV genotype 1 samples, 
the maximum genetic distance was 12,49 %, and the minimum – 7,41 %. Within individual clusters, the genetic distance 
averaged from 2.6 % to 8.5 %. Among the sequences in GenBank, the closest resemblance to the HDV-2 Kyr41 and 
Kyr43 samples (nucleotide identity was 92.31 % and 89.57 %, respectively) was shown for the virus described earlier 
in Yakutia (AJ309880). To study the genetic relationships between the analyzed HDV genotype 1 strains in comparison 
with the HDV reference sequences, the predicted amino acid sequence was studied (111–214). Although hepatitis B 
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вирус гепатита D (вгD или дельта-вирус) яв-
ляется единственным видом семейства Deltaviridae 
рода Deltavirus. вирусный геном данного возбудите-
ля представляет собой кольцевую одноцепочечную 
молекулу рнк отрицательной полярности протя-
женностью около 1700 нуклеотидов с шестью от-
крытыми рамками считывания, но только с одной 
транскрипция приводит к получению двух изоформ 
дельта-антигена (HDAg) [1]. транскрибирующаяся 
молекула мрнк размером 800 нуклеотидов кодиру-
ет белок размером 24 кда, состоящий из 195 ами-
нокислот – малый дельта-антиген (S-HDAg). во 
время транскрипции механизм редактирования, ка-
тализируемый клеточной аденозин-деаминазой 1 
(ADAR 1), преобразует стоп-кодон UAG в триптофа-
новый кодон UGG, что увеличивает протяженность 
открытой рамки считывания и приводит к образо-
ванию большого дельта-антигена (L-HDAg) 27 кда 
(214 аминокислот) [1]. малый и большой дельта-
антигены не проявляют ферментативной активности, 
их посттрансляционные модификации, включающие 
фосфорелирование и изопренилирование соответ-
ственно, придают им специфические регуляторные 
свойства. S-HDAg важен для инициации репликации 
вирусного генома, в то время как L-HDAg служит 
основным ингибитором репликации и необходим 
для сборки новых частиц вириона [2]. 

особенностью возбудителя гепатита D является 
его неспособность к самостоятельному существова-
нию – его жизненный цикл зависит от вируса гепати-
та в (вгв). кольцевые молекулы рнк вгD облада-
ют высокой самокомплементарностью и складыва-
ются в неразветвленные палочковидные структуры, 
связывающиеся с HDAg с образованием комплексов 
рибонуклеопротеинов. на более поздних стадиях об-
разования вирионов дельта-вируса вгв обеспечива-
ет поверхностный антиген (HBsAg), используемый в 
качестве белка оболочки капсидов, способствующе-
го проникновению в клетки печени [3]. после чего 
комплекс рибонуклеопротеинов транспортируется 
в ядро, где вирусная репликация инициируется кле-
точными рнк-полимеразами. вгD не кодирует свою 
собственную репликазу или рнк-зависимую рнк-
полимеразу, используя для этого рнк-полимеразу 
II клетки-хозяина. поскольку геномная рнк вгD 
имеет отрицательную полярность, во время репли-
кации создаются три различные формы рнк: коль-

цевая геномная отрицательной полярности, кольце-
вая комплементарная антигеномная положительной 
полярности и линейная полиаденилированная анти-
геномная информационная, включающая открытую 
рамку считывания для HDAg. в этой удлиненной по-
следовательности сайт изопренилирования, соответ-
ствующий с-концевым 19 аминокислотам L-HDAg, 
подвергается фарнезилированию с помощью фарне-
зилтрансферазы хозяина, что позволяет экспорти-
ровать L-HDAg в цитоплазму, где взаимодействует 
с HBsAg в форме клатрин-опосредованных везикул 
в эндоплазматической сети, то есть новый комплекс 
рибонуклеопротеинов упаковывается в белки обо-
лочки вгв, а созревшие вирионы впоследствии се-
кретируются инфицированными клетками [4].

по данным воз, более 350 млн человек во всем 
мире больны хроническим вирусным гепатитом в 
(хвгв). первоначально считалось, что по меньшей 
мере 5 % из них, то есть от 15 до 20 млн человек, 
инфицированы одновременно вгD, однако, согласно 
недавнему мета-анализу, инфицированы 62–72 млн 
человек [5]. таким образом, вирус гепатита D при-
сутствует во всем мире, распределение его в разных 
географических регионах неравномерно и парал-
лельно распространению вгв. важной тенденцией 
является глобальное снижение распространенности 
данной инфекции в мире, что справедливо как для 
острых, так и для хронических форм заболевания, 
и связано с введением массовой иммунизации про-
тив гепатита в новорожденных, а также пожилых 
людей. таким образом, значительное снижение 
распространенности гепатита D в странах европы 
с 70-х и 80-х годов прошлого столетия, когда впер-
вые было сообщено о высокой встречаемости ви-
руса, является результатом глобальной вакцинации 
против вгв, улучшения стратегий профилактики 
и социально-экономических условий [6]. тем не 
менее инфицирование вгD по-прежнему является 
серьезной проблемой здравоохранения, особенно в 
странах, где вакцинация против вгв не проводит-
ся, а также в регионах, где инфекция является энде-
мичной. например, на ближнем востоке, в некото-
рых странах африки, Южной америки, восточной 
европе, средиземноморье, азии и части российской 
Федерации. распространенность вгD в разных ази-
атских странах является переменной и колеблет-
ся: 3–10 % – в индии, 2–20 % – в иране, 18 % – в 

preventive measures, including vaccination, have reduced the hepatitis D incidence, there is no effective way to prevent 
HDV infection in HBV carriers in endemic areas. The HDV sequence molecular-genetic characterization in this study, as 
well as the viral genomic sequence phylogenetic analysis, will help identify pathogen transmission pathways to control 
and / or prevent the spread of infection.
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афганистане и 3–8 % – в саудовской аравии. в 
пакистане распространенность инфекции у лиц с по-
ложительным HBsAg составляет 16,6 %. в монголии 
инфицированы около 60 % HBsAg-позитивных па-
циентов. по данным исследований, проведенных в 
шести регионах российской Федерации, ряд терри-
торий страны характеризуется высокой циркуляцией 
вгD (республика тыва – 46,5 %, республика саха 
(якутия) – 12,5 %). среди вгв-инфицированных 
лиц в таджикистане специфические антитела к ви-
русу гепатита D выявлены в 23,5 % случаев. при 
оценке распространенности вируса в узбекистане 
встречаемость инфекции среди HBsAg-позитивных 
лиц в 2016, 2017 и 2018 гг. составила 41, 45 и 49,1 % 
соответственно, а среди носителей HBsAg с цирро-
зом печени антитела к вирусу выявлены в 76,5, 80,5 
и 84 % случаев [7]. 

по всей видимости, сохранение уровня распро-
страненности вгD в некоторых регионах европы 
может быть связано с миграцией из развивающихся 
стран, где находятся очаги инфекции, что подтверж-
дается высоким уровнем носительства вируса среди 
некоренного населения в разных странах [8]. 

возбудитель гепатита D передается по тем же 
путям, что и вгв, включая половой контакт или 
парентеральную передачу при внутривенных инъ-
екциях, хирургических процедурах и переливании 
крови. заражение вгв+вгD может происходить 
двумя различными способами. при единовременном 
инфицировании вгв и вгD говорят о коинфекции 
патогенов, разрешающейся в большинстве случаев 
(95–98 %) как острая инфекция с минимальным по-
вреждением печени и полным клиренсом вирусов. в 
оставшихся случаях коинфекция вгв+вгD может 
вызывать тяжелый молниеносный гепатит, что приво-
дит к массивному некрозу гепатоцитов, печеночной 
недостаточности и смерти до 80 % пациентов, если 
они не могут пройти трансплантацию печени. при 
инфицировании вгD пациента, зараженного вгв 
ранее, развивается суперинфекция. приблизительно 
у 80–90 % пациентов суперинфекция вгв+вгD 
приводит к прогрессированию от острого до хро-
нического заболевания и характеризуется высоким 
риском развития тяжелых клинических проявлений, 
таких как молниеносный гепатит, декомпенсация, 
цирроз печени и гепатоцеллюлярная карцинома. при 
суперинфекции среди больных с циррозом печени 
риск развития гепатоцеллюлярной карциномы, де-
компенсации и смертности увеличивался в 3,2 раза 
(от 1,0 до 10), 2,2 раза (от 0,8 до 5,7) и 2 раза (от 
0,7 до 5,7) соответственно у анти-вгD-позитивных 
пациентов по сравнению с анти-вгD-негативными 
[9]. при изучении государственной отчетной фор-
мы № 12 республики кыргызстан за период с 2010 
по 2017 год проанализированы 133 истории болезни 
больных хвгв и 130 – хвгB+D. показано более тя-
желое течение хвгB+D, что свидетельствует о не-
обходимости обязательного обследования всех паци-
ентов при первичном выявлении HBsAg на антитела 

к вгD для раннего обнаружения и своевременной 
организации вторичной и третичной профилактики 
в стране [10].

существуют противоречивые сообщения о роли 
каждого вируса в патогенности суперинфекции 
вгв+вгD. поскольку из-за ограниченной способ-
ности кодировать белки вгD использует клеточные 
белки хозяина для осуществления процессов соб-
ственного жизненного цикла, взаимодействие между 
хозяином и патогеном изменяет клеточный протеом, 
повышает экспрессию провоспалительных, росто-
вых и антиапоптотических факторов, что объясняет 
тяжелое некровоспаление и раннее развитие гепа-
тоцеллюлярной карциномы у пациентов с вгD [2]. 
то есть, с инфекцией вгD связано иммунноопос-
редованное повреждение печени, поскольку вирус 
реплицируется только в гепатоцитах и активность 
заболевания печени в основном обусловлена этим 
вирусом [11]. другие исследователи считают, что 
вгB, независимо от уровня вирусной нагрузки, про-
является в агрессивной природе и прогрессировании 
заболевания. 

сложность лечения хронической инфекции 
вгD связана с отсутствием ферментативной функ-
ции, которая могла бы стать мишенью терапии. в от-
личие от нескольких эффективных терапевтических 
вариантов, доступных для моноинфекции вгв, для 
одновременной инфекции вгв+вгD единственным 
общепризнанным методом лечения остается высокая 
доза пегилированного интерферона α, что эффектив-
но лишь в 25–30 % случаев [12].

Филогенетический анализ, основанный на дан-
ных полноразмерных последовательностей генома 
вгD, позволил определить восемь генотипов виру-
са, расхождение нуклеотидных последовательностей 
которых составляет до 16 % в пределах генотипа и 
20–36 % между генотипами [13]. в последнее время 
обширные филогенетические реконструкции пока-
зали, что генетическая изменчивость вгD намного 
сложнее, чем считалось ранее. например, последова-
тельности, ранее классифицируемые как генотип IIb, 
теперь следует рассматривать как принадлежащие к 
генотипу 4, а африканские последовательности ви-
руса разделяют на четыре дополнительных генотипа 
5–8 [13]. генотипы вгD имеют четкое географиче-
ское распределение: генотип 2, ранее известный как 
IIa, распространен в японии, тайване, на дальнем 
востоке россии, генотип 3 – в северной части Южной 
америки, генотип 4 – в тайване и японии, генотипы 
5–8 – в странах африки и в бразилии. исключением 
является вгD генотипа 1, распространенный по все-
му миру и доминирующий в европейском и евро-
азиатском регионе [14].

для вгD генотипа 1 показан широкий спектр 
проявления патогенности, тогда как генотип 2 ассо-
циирован преимущественно с легким течением за-
болевания. генотип 3 связан с тяжелыми вспышка-
ми гепатита. однако не представляется возможным 
только по данным имеющейся в настоящее время ли-
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тературы обрисовать конкретные генетические вари-
анты вируса, связанные с тяжестью, течением и ис-
ходом заболевания, поскольку различные генотипы 
распространены в разных регионах мира с преобла-
данием генотипа 1, при этом ни для одного генотипа 
не показана уверенная ассоциация с более тяжелым 
исходом заболевания [15, 16]. 

определение генотипов вгD в настоящее вре-
мя применяется только в научных исследованиях, 
однако этот этап изучения вируса очень важен для 
определения путей его распространения, а также 
лучшего понимания эпидемиологических особенно-
стей заболевания.

впрочем, следует отметить, что для большой 
части географических регионов мира, в том числе 
для стран средней азии, ограниченно представлены 
молекулярно-генетические исследования, позволяю-
щие оценить эпидемиологическую ситуацию.

насколько нам известно, несмотря на высокую 
распространенность вгD в странах средней азии в 
целом и в кыргызской республике в частности, рабо-
ты, включающие секвенирование нуклеотидных по-
следовательностей фрагмента генома вируса из этого 
географического региона и дальнейший филогене-
тический анализ, крайне редки. одной из них явля-
лось наше исследование особенностей генетической 
структуры вируса в кыргызстане на основе анализа 
последовательности фрагмента кднк гипервариа-
бельного участка гена, кодирующего дельта-антиген, 
длиной 397 нт [17]. хотя для определения генотипа 
вируса этого достаточно, оценить кластеризацию 
изолятов возможно только при филогенетическом 
анализе полных геномов вируса.

целью нашей работы стало изучение 
молекулярно-генетической структуры изолятов вгD, 
циркулирующих в кыргызской республике – регио-
не с высокой распространенностью суперинфекции 
вгв+вгD.

материалы и методы

в работе использованы образцы плазмы кро-
ви от 64 больных с верифицированным вирусным 
гепатитом в+D, полученные от коренных жителей 
кыргызстана.

выделение рнк проводили с использованием 
реагента Trizol (Invitrogen, сШа). обратную транс-
крипцию проводили на неспецифичных праймерах 
с использованием коммерческого набора реагентов 
«реверта-L» (Фбун цнииэ, россия) для синтеза 
первой цепи кднк согласно инструкции производи-
теля. реакцию останавливали нагреванием в течение 
5 мин при 70 °с. далее осуществляли амплификацию 
с использованием пары праймеров, перекрывающих 
полный геном вируса. при низкой вирусной нагрузке 
вгD осуществляли второй этап амплификации с ис-
пользованием пары праймеров, сдвинутых по цепи 
относительно первой пары праймеров, а также пере-
крывающих полный геном вируса. 

для пцр в общем виде использовали следую-
щий состав амплификационной смеси: 3–30 пM 
каждого праймера, 0,8–1,0 мм каждого дезоксину-
клеотида, 5,8 мм MgCl2, 1 ед. рекомбинантной Taq 
днк-полимеразы (Fermentas, сШа), буфер для Taq 
днк-полимеразы, 1 мкг матрицы, вода без нукле-
аз до конечного объема 30 мкл. амплификацию в 
общем виде проводили при следующих условиях: 
после денатурации при 95 °с в течение 15 мин уста-
навливали 30–40 циклов амплификации в режиме: 
95 °с – 20 с, 52–58 °с – 20–30 с, 72 °с – 120 с; затем 
финальная элонгация при 72 °с – 5 мин. качество 
пцр определяли визуально методом электрофореза 
в 2 % агарозном геле (120 в, 40 мин, 1xTBE), окра-
шенном бромистым этидием. 

для последующего исследования использовали 
восемь специфичных олигонуклеотидных прайме-
ров. секвенирующую реакцию проводили согласно 
инструкции к набору реагентов ABI PRISM BigDye 
Terminator v3.1. (Applied Biosystems, сШа) в трех 
повторах на прямых и обратных праймерах. пробы 
исследовали с помощью генетического анализатора 
ABI Prism 3500 (Applied Biosystems, сШа).

типирование вгD осуществляли на основе ана-
лиза полных нуклеотидных последовательностей 
геномов вируса. первичный анализ проводили с 
помощью программы NCBI Blast ([https://blast.ncbi.
nlm.nih.gov/Blast.cgi]) в сравнении с нуклеотидными 
последовательностями, представленными в между-
народной базе данных GenBank ([https://www.ncbi.
nlm.nih.gov/genbank/]). выравнивание нуклеотид-
ных последовательностей проводили в программе 
MEGAv.7.0, используя алгоритм ClustalW [18]. для 
последующего филогенетического анализа приме-
няли метод Maximum Likelihood, позволяющий про-
вести оптимизацию деревьев в соответствии с мо-
делью General Time Reversible и Gamma Distributed 
(GTR+G), при оценке достоверности филогенетиче-
ских связей использовали многократную генерацию 
выборок методом монте-карло (bootstrap) для 1000 
независимых построений каждого филогенетическо-
го древа.

результаты и обсуждение

по имеющимся данным, представленные в груп-
пе пациенты не вакцинировались против вгв и, ве-
роятнее всего, были инфицированы горизонтальным 
путем. при разделении исследованной нами группы 
по вирусной нагрузке, корреляции между уровнем 
рнк вгD, состоянием печени больных и генотипа-
ми вируса не выявлено.

после проведенных исследований во всех 64 
образцах выявлена рнк и определены нуклеотид-
ные последовательности полного генома вируса ге-
патита дельта. Филогенетические отношения между 
исследованными образцами вгD и референсными 
штаммами из международной базы данных GenBank 
представлены на рисунке.
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нуклеотидные последовательности полных 
геномов изолятов вгD, полученных в результате 
данной работы, депонированы в международную 
базу данных GenBank под номерами MN984407–
MN984470. также показано, что в обследованной 
группе вирус гепатита дельта генотипа 1 представ-
лен в 96,9 % случаев, генотипа 2 – в 3,1 %.

образцы вгD генотипа 1 образовали на фило-
генетическом дереве множественные кластеры с 
различной поддержкой при начальной загрузке. для 
оценки генетических связей изолятов, полученных 
от больных в киргизии, мы провели анализ в сравне-
нии с максимально идентичными каждому нашему 
образцу нуклеотидными последовательностями пол-
ных геномов вируса, представленными в базе данных 
GenBank. в ходе анализа показано, что, несмотря на 
общее географическое происхождение исследуемых 
нами образцов, один кластер состоял из штаммов, 
схожих с ранее опубликованными последователь-

ностями вгD из разных регионов мира, в то время 
как пять кластеров включали преимущественно ази-
атские референсные штаммы, в том числе из ирана, 
турции, монголии, китая и пакистана. при оценке 
дивергенции у вируса генотипа 1 максимальное ге-
нетическое расстояние составило 12,49 %, а мини-
мальное – 7,41 %. в пределах отдельных кластеров 
генетическое расстояние составляло, в среднем, от 
2,6 до 8,5 %, а также наблюдалась группировка изо-
лятов с более высокой начальной загрузкой, чем в 
основании кластера, что указывает на существова-
ние потенциальных подгрупп.

для дополнительного исследования генети-
ческих взаимоотношений между анализируемыми 
штаммами вгD генотипа 1 в сравнении с референс-
ными последовательностями изучили предсказан-
ную аминокислотную последовательность (111–
214), транслированную фрагментом генома про-
тяженностью 279 нуклеотидов, соответствующим 

Филогенетический анализ нуклеотидных последовательностей полных геномов вгD, выделенных от пациентов с хро-
нической инфекцией, вызванной вгв+вгD, проживающих на территории кыргызской республики. референсные по-
следовательности обозначены кодами GenBank с указанием генотипа и региона происхождения образца. ромбами обо-
значены образцы, исследованные в настоящей работе. даны значения bootstrap ≥60

Phylogenetic analysis of nucleotide sequences of HDV whole genomes isolated from patients with chronic infection caused by 
HBV + HDV, residing in the territory of Kyrgyz Republic. Reference sequences are labeled by GenBank codes with indication 
of genotype and the region of origination of the sample. Diamonds mark the samples investgated within the frames of this study. 
The bootstrap values ≥60 are presented 
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Предсказанные аминокислоты 62 изученных штаммов ВГD генотипа 1 в значимых положениях последовательности  
111-214, рнк-связывающем домене 79–107 и сайтах фосфорилирования 2, 123, 177

Predicted amino acids of 62 studied strains of HDV genotype 1 in relevant positions of a sequence 111-214, RNA-binding domain 79-107  
and phosphorylation sites 2, 123, 177

положение
Position

наименование аминокислоты
Amino acid

выявлено из 62 изученных штаммов вгD генотипа 1
Out of 62 studied HDV strains genotype 1, identified 

2, 72, 123, 177 лизин (K)
lysine (K) 62 (100 %)

81

валин (V)
Valine (V) 40 (64,5 %)

изолейцин (I)
Isoleucine (I) 20 (32,2 %)

аланин (а)
Alanine (A) 1 (1,6 %)

глутаминовая кислота (E)
Glutamine acid (E) 1 (1,6 %)

97

лизин (к)
Lysine (K) 43 (69,3 %)

аргинин (R)
Arginine ( R) 13 (20,9 %)

глутамин (Q)
Glutamine (Q) 2 (3,2 %)

глутаминовая кислота (E)
Glutamine acid (E) 2 (3,2 %)

аспарагиновая кислота (D)
Asparaginic acid (D) 1 (1,6 %)

131

лизин (к)
Lysine (K) 51 (82,2 %)

аргинин (R)
Arginine (R) 8 (12,9 %)

метионин (M)
Methionine (M) 1 (1,6 %)

лейцин (L)
Leucine  (L) 1 (1,6 %)

глицин (G)
Glycine (G) 1 (1,6 %)

135

глутаминовая кислота (E)
Glutamine acid (E) 60 (96,7 %)

аргинин (R)
Arginine (R) 1 (1,6 %)

треонин (T)
Threonine (T) 1 (1,6 %)

139

аргинин (R)
Arginine (R) 50 (80,6 %)

лизин (к)
Lysine (K) 10 (16,1 %)

глутаминовая кислота (E)
Glutamine acid (E) 2 (3,2 %)

142

аргинин (R)
Arginine (R) 61 (98,4 %)

глутаминовая кислота (E)
Glutamine acid (E) 1 (1,6 %)

148

пролин (P)
Proline (P) 59 (95,2 %)

аргинин (R)
Arginine (R) 3 (4,8 %)

149

треонин (T)
Threonine (T) 46 (74,2 %)

пролин (P)
Proline (P) 10 (16,1 %)

валин (V)
Valine (V) 5 (8 %)

глутамин (Q)
Glutamine (Q) 1 (1,6 %)

202

серин (S)
Serine (S) 18 (29 %)

аланин (а)
Alanine (A) 36 (58,1 %)

пролин (р)
Proline (P) 7 (11,3 %)*

валин (V)
Valine (V) 1 (1,6 %)

*штаммы, несущие в положении 202 пролин (P),  в положении 203 имели остаток глутаминовой кислоты (E).
*strains, carrying proline (P) in the position 202, had a residue of glutamine acid  (E) in the position 203.



Проблемы особо опасных инфекций. 2020; 1          ОРигинальнЫе статьи

130

последним 103 аминокислотам L-HDAg, включая 
сайт ацетилирования (72), рнк-связывающий домен 
(79–107), богатые аргинином фрагменты (137–144), 
клатриновый бокс-связывающий домен (199–203), 
сайты изопренилирования (211–214), сайты фосфо-
релирования (2, 123, 177), 19 с-концевых аминокис-
лот (196–214) (таблица).

анализ аминокислотной последовательности 
сайта посттрансляционного фосфорелирования в 
белке S-HDAg выявил серин в положениях 2, 123 и 
177, отвечающих за синтез геномной рнк вгD пу-
тем взаимодействия с клеточной рнк-полимеразой 
II [19]. в сайте ацетилирования остаток лизина при-
сутствовал во всех изолятах (K-72). требования к из-
менениям аминокислотной последовательности для 
функции связывания рнк могут быть менее стро-
гими: обращают на себя внимание положения 81 
(у большинства представлен остаток V, в меньшем 
количестве остаток I, по одному случаю а и е, 97 
(преимущественно лизин, а также наличествуют об-
разцы с R, Q и E), отличные аминокислотные остат-
ки в некоторых образцах обнаруживаются в положе-
ниях 83, 86, 88-90, 93, 95, 96, 100, по одному образцу 
с заменами в положениях 101 и 107. в положении 
131 в обследуемой группе преобладал остаток K, в 
восьми случаях представлен остаток R, по одному 
случаю – остатки M, L, G. в положении 135, лежа-
щем в пределах области HLH, каждый из аминокис-
лотных остатков R и T показан в одном случае, для 
остальных показан остаток E, а в положении 139 в 
начале области ARM преобладал вариант R, у десяти 
пациентов аминокислота K, в двух случаях – E оста-
ток. в положении 142 области ARM аминокислота 
R преобладает в наших штаммах, тогда как E выяв-
лен только в одном из наших образцов – Kyr39. в 
начале эпитопной области HDAg в положении 148 у 
трех образцов аминокислота R, однако у остальных 
только аминокислота P. интересно, что сходные не-
типичные замены в положении 148 показаны среди 
образцов в пакистане [20]. необычные мутации по-
казаны в положении 149 – преобладал остаток T, P 
представлен в 10 случаях, V в 5 случаях, в единствен-
ном образце обнаружен остаток Q. анализ положе-
ния 202 в высококонсервативном с-конце L-HDAg 
вгD-1 позволил нам разделить образцы на группы 
последовательностей: одну с сериновым остатком 
(соответствующим кодону UCC), другую с алани-
ном (соответствующим кодону GCC). среди наших 
образцов остаток A-202 выявлен в 58,1 % случаев, а 
в 29 % – остаток S-202, что считается характерным 
для африканских штаммов генотипа 1 (в отличие от 
евразийских штаммов, где аланин находится в поло-
жении 202) [21]. изоляты с сериновым остатком об-
наружены в турции, пакистане и восточной европе. 
среди анализируемых нами последовательностей 
в одном случае в положении 202 был представлен 
валиновый остаток V, ранее описанный в двух изо-
лятах, обнаруженных в японии. особенно интерес-
ны оказались образцы с остатками P-202 (пролин) 

е-203 (глутаминовая кислота), которые составляли 
11,3 % от общего количества исследованных проб. 
среди представленных в GenBank последователь-
ностей вгD P-202 обнаружен у изолята из турции, 
а сочетание P-202 и E-203 – в образце из чада. все 
изученные изоляты экспрессируют область CRPQ на 
с-конце L-HDAg. остатки CRPQ специфичны для 
генотипа 1 и используются для его дифференциации 
от других генотипов вгD. 

выявление преобладания среди образцов из 
кыргызской республики вгD генотипа 1 было ожи-
даемо, так как существенная доля изолятов, описан-
ных ранее в странах средней азии, связаны с этим 
генотипом, например в таджикистане, пакистане, 
иране и китае. как мы уже упоминали выше, вгD 
генотипа 2 распространен в японии, тайване, а 
также в якутии (россия) [22]. следует отметить, 
что изоляты указанного генотипа также выявляли 
в азиатском регионе [23]. среди последовательно-
стей, представленных в базе GenBank, наибольшее 
сходство с обнаруженными нами образцами вгD-2 
Kyr41 и Kyr43 (нуклеотидная идентичность 92,31 и 
89,57 % соответственно) показано для вируса, опи-
санного ранее в якутии (AJ309880), что, вероятно, 
может подтверждать предположение авторов о про-
исхождении вгD 2 от общего азиатского и сибирско-
го предка [22]. 

поскольку в нашей работе представлены пер-
вые данные, описывающее полные геномы вгD в 
киргизии, мы можем только предполагать цирку-
ляцию вируса генотипа 2 в данном регионе, что не 
исключает возможность занесения этого генетиче-
ского варианта вируса на данную территорию. оба 
обнаруженных образца, относящиеся к генотипу 
2, имеют специфичные для этого генотипа остатки 
CTPQ на с-конце L-HDAg, однако в образце Kyr43 
с-концевой фрагмент VNPA/VPPGQRLPLLECTPQ 
частично изменен: VSPEPRPPRLPLLECTPQ. 

в связи с вышесказанным представляется важ-
ным предложить к рассмотрению для внедрения в 
комплекс исследовательских работ, посвященных 
вгD, дополнительных параметров. так, в большин-
стве случаев первым этапом диагностики инфекции 
является выявление HBsAg-позитивных лиц и анти-
тел к вгв, затем тестирование HBsAg-позитивных 
пациентов на наличие антител к HDAg и далее опре-
деление рнк вируса. однако для 70–90 % пациентов 
показано подавление дельта-вирусом репликации 
вгв, что приводит к отсутствию в периферической 
крови HBsAg и к низкому/неопределяемому уров-
ню днк вгв. среди пациентов с суперинфекцией 
из киргизии на момент обследования методом пцр 
только у 14,7 % лиц отмечалась высокая активность 
инфекции, вызванной вгв при низкой вирусной на-
грузке вгD, в то время как у 85,3 % показана высокая 
его репликация при очень низкой вирусной нагруз-
ке вгв, причем течение болезни у этих пациентов 
было более тяжелым и менее благоприятным [24]. а 
значит, тестирование на вгD желательно проводить 
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независимо от выявления или не выявления марке-
ров вгв. 

обсуждаемые выше аминокислотные замены 
в образцах вгD 1 и 2 генотипов лежат в областях 
HDAg, включающих репликацию и упаковку рнк. 
такие тенденции аминокислотных замен в крити-
ческих областях вируса заслуживают дальнейшего 
изучения в широких масштабах с целью выяснения 
их значимости в жизненном цикле вируса и влияни-
ем на течение инфекции, а также являются ли эти за-
мены отличительной чертой вгD, циркулирующих в 
указанном географическом регионе. осуществлению 
этих задач могло бы способствовать создание базы 
данных нуклеотидных и аминокислотных последо-
вательностей штаммов вируса гепатита дельта, их 
характеристик, вкупе с анамнестическими сведе-
ниями о пациентах, данными о наличии/отсутствии 
аутоантител, а также определяемых уровней HBsAg 
и днк вгв в периферической крови больных, что 
в дальнейшем может играть роль при разработке и 
подборе методов терапии, как, например, база бакте-
риальных и вирусных инфекций I–II групп патоген-
ности [25].

несмотря на то, что в настоящее время наблю-
дается глобальное снижение числа случаев заболе-
вания, вызванного вгD+вгв, связанное с эффек-
тивным применением в развитых странах методов 
профилактики и расширенной вакцинации, данное 
инфекционное заболевание продолжает оставаться 
серьезной проблемой для здравоохранения стран 
средней азии, где обстоятельства способствуют 
распространению вгв и сопутствующих патогенов. 

молекулярно-генетическая характеристика по-
следовательностей вгD, представленная в настоя-
щем исследовании, как и филогенетический анализ 
полученных вирусных геномов, будут способство-
вать последующей идентификации путей передачи 
патогена с целью контроля и/или предотвращения 
распространения инфекции. 

авторы подтверждают, что от всех участников 
исследования получено информированное согласие.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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результатЫ ЭПизоотологичеСкого обСледования на чуму и другие зоонозЫ  
в СевернЫх Провинциях СоциалиСтичеСкой реСПублики вьетнам веСной 2019 г.

1ФКУЗ «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб», Саратов, Российская Федерация;  
2Российско-Вьетнамский Тропический Центр (Южное отделение), Хошимин, Вьетнам;  

3Российско-Вьетнамский Тропический Центр, Ханой, Вьетнам

цель работы – выявление циркуляции возбудителя чумы и других зоонозов (туляремии, псевдотуберкулеза, 
лептоспироза, лихорадки западного нила, лихорадки денге, лихорадки чикунгунья, крым-конго геморрагиче-
ской лихорадки, лихорадки ку, лихорадки ласса, хантавирусов, клещевого энцефалита, моноцитарного эрлихио-
за, гранулоцитарного анаплазмоза и боррелиоза) среди мелких млекопитающих и их эктопаразитов на терри-
тории семи северных провинций социалистической республики вьетнам. материалы и методы. проведено 
эпизоотологическое обследование семи северных провинций социалистической республики вьетнам (дьенбьен, 
лайтяу, лаокай, хазянг, лангшон, каобанг и куангнинь). за период работы накоплено 3400 ловушко/ночей, до-
быто 179 экземпляров мелких млекопитающих, относящихся к 10 видам, собрано 213 блох, относящихся к семи 
видам, и 143 экземпляра гамазовых клещей двух видов. собранный материал исследован методами иммунофер-
ментного анализа и полимеразной цепной реакции на базе мобильной лаборатории мониторинга и диагностики. 
результаты и обсуждение. при двукратном исследовании 136 проб крови мелких млекопитающих выявлены 
антитела к фракции 1 Y. pestis в 14 (10,3 %) пробах. исследование 158 проб суспензий легких и почек мелких 
млекопитающих показало, что в 22 (13,9 %) образцах содержится 16S ррнк патогенных лептоспир Leptospira 
spp. при анализе 60 проб мозга мелких млекопитающих на наличие Leptospira spp. в трех (5,0 %) из них обнару-
жен возбудитель лептоспироза. исследовано 25 проб гамазовых клещей на наличие днк возбудителей лихорадки 
ку, чумы, туляремии и гранулоцитарного анаплазмоза, рнк возбудителя клещевого энцефалита, моноцитарного 
эрлихиоза, боррелиоза. в одной (4 %) пробе от гамазовых клещей Laelaps echidninus обнаружена рнк боррелий. 

Ключевые слова: Yersinia pestis, носители и переносчики возбудителя чумы, эпизоотологическое обследова-
ние, чума, зоонозы, социалистическая республика вьетнам.
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Abstract. Objective of the study is to detect circulation of plague agent and agents of other zoonotic infections 
(tularemia, pseudotuberculosis, leptospirosis, West Nile fever, Lassa fever, Dengue fever, Chikungunya fever, Crimean-
Congo hemorrhagic fever, Q fever, Hantaviruses, tick-borne encephalitis, human monocytic ehrlichiosis, granulocytic 
anaplasmosis, and borreliosis) among small mammals and their ectoparasites in the territory of seven northern provinces 
of the Socialist Republic of Vietnam. Materials and methods. We have carried out epizootiological survey of seven 
northern provinces of the Socialist Republic of Vietnam (Dien Bien, Lai Chau, Lào Cai, Hà Giang, Lạng Sơn, Cao Bằng, 
and Quảng Ninh). Over the period of the study, 3400 trap/nights were accumulated, 179 specimens of small mammals 
caught, belonging to 10 species, 213 fleas of seven different species – collected, and 143 specimens of gamaside ticks 
falling under two species. The material gathered was investigated using enzyme immunoassay and polymerase chain 
reaction at the premises of mobile laboratory for monitoring and diagnostics. Results and discussion. Two-fold testing 
of 136 blood samples from small mammals revealed antibodies to F1 of Y. pestis in 14 (10.3 %) of them. Investigation of 
158 samples of lung and kidney suspensions of small mammals showed that 22 (13.9 %) samples contained 16S rRNA 
of pathogenic leptospira, Leptospira spp. Analysis of 60 brain samples for the presence of Leptospira spp. revealed three 
(5.0 %) positive ones. 25 samples of gamaside ticks were tested for the presence of the DNA of Q fever, plague, tularemia 
and granulocytic anaplasmosis agents, and for the RNA of tick-borne encephalitis, human monocytic ehrlichiosis, and 
borreliosis agents. One sample (4 %) of gamaside ticks, Laelaps echidninus, contained RNA of Borrelia. 

Key words: Yersinia pestis, carriers and vectors of plague agent, epizootiological survey, plague, zoonotic infections, 
Socialist republic of Vietnam.
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чума в современном мире, несмотря на успехи 
медицины в лечении, диагностике и профилактике 
этой болезни, остается одной из серьезных угроз 
санитарно-эпидемиологическому благополучию на-
селения. по литературным данным, третья пандемия 
чумы началась с активизации природного очага чумы 
китая, а затем проникла на территорию вьетнама 
[1]. на территории социалистической республики 
вьетнам (срв) чуму с некоторыми перерывами ре-
гистрировали с 1898 по 2002 год [1–3]. на террито-
рии азии в 2010–2018 гг. заболевания чумой отмеча-
лись в китайской народной республике (китай) (10 
случаев), монголии (5), российской Федерации (3), 
киргизской республике (1) [4–6]. 

предположительно на территорию вьетнама 
возбудитель чумы завозился морским путем с инфи-
цированными крысами. хронологически прослежи-
валось распространение эпизоотий и заболеваний 
населения вдоль морского побережья с последую-
щим их проникновением вглубь страны. с 1943 г. 
наблюдались эпидемические проявления в цен-
тральных провинциях на плато тайнгуен [2, 7–9]. 
самый высокий уровень заболеваемости приходил-
ся на период военных конфликтов во время второй 
индонезийской войны: в 1967 г. в стране зарегистри-
ровано более 5 тыс. случаев. по оценкам всемирной 
организации здравоохранения, в 1965–1975 гг. 80 % 
(более 29 тыс. человек) от общего количества случаев 
заболевания чумой в мире приходилось на вьетнам. 

в северных провинциях вьетнама чума у людей 
впервые зарегистрирована в 1908 г., в городе ханой. 
в период с 1909 по 1922 год на севере страны неодно-
кратно имели место спорадические случаи заболева-
ний и вспышки чумы. после длительного перерыва 
чума, предположительно, была занесена сюда с юга 
и вызвала ряд эпидемий в 1978–1980 и 1986–1987 гг. 
с 2003 г. случаев заболеваний чумой во вьетнаме не 
регистрировали [10–14]. 

на севере вьетнам граничит с китаем, на тер-
ритории которого имеются активные очаги чумы, 
охватывающие около 1,4 млн км2 [15, 16]. в на-
стоящее время в провинции Юньнань, граничащей 
с вьетнамом, выделяют три очага чумы: антропо-
ургический (Yunnan) в популяциях синантропных 
крыс и два природных очага (Jianchuan, Yulong) на 
диких мелких млекопитающих (Eothenomys miletus, 
Apodemus chevrieri) [17–19]. основным носителем 
в Юньнаньско-гуандун-Фуцзяньском (второе на-
звание – Юго-восточный субтропический) антро-
поургическом очаге чумы является желтогрудая 
крыса (Rattus flavipectus), которая приспособлена 
к обитанию в населенных пунктах. в эпизоотии 
вовлекаются и другие виды мелких млекопитаю-

щих – Rattus norvegicus, R. rattus, R. losea, R. anda-
manensis, R. nitidus, Mus musculus, Micromys minutus, 
E. miletus, A. chevrieri, Bandicota indica, Callosciurus 
erythraeus, Suncus murinus и Crocidura sp. [15, 17, 
18]. синантропный образ жизни основных носи-
телей чумы определяет высокий уровень потен-
циальной эпидемической опасности Юньнаньско-
гуандун-Фуцзяньского очага чумы. переносчиками 
в данном очаге чумы являются блохи – Xenopsylla 
cheopis, Pulex irritans, Neopsylla specialis, Leptopsylla 
segnis, Monopsyllus anisus, Paradoxopsyllus custodis и 
Lentistivallius ferinus [17, 18, 20]. 

три провинции на севере вьетнама – дьенбьен 
(Điện Biên), лайтяу (Lai Châu) и лаокай (Lào Cai) – 
сопряжены с южной частью Юньнаньско-гуандун-
Фуцзяньского очага чумы и имеют однотипные с 
ним природные условия. можно предположить, что 
на территории указанных провинций возможна цир-
куляция возбудителя чумы в популяциях местных 
мелких млекопитающих, что обусловило актуаль-
ность проведения рекогносцировочного эпизоотоло-
гического обследования на чуму в северо-западной 
части страны. определенный интерес представляли 
исследования и других северных провинций – хазянг 
(Hà Giang), лангшон (Lạng Sơn), каобанг (Cao Bằng), 
куангнинь (Quảng Ninh) – с целью ландшафтно-
экологической оценки в отношении вероятности цир-
куляции чумного микроба и на этих территориях. по 
результатам эпизоотологического мониторинга 2013–
2014 гг., проведенного национальным институтом 
гигиены и эпидемиологии вьетнама в провинциях, 
граничащих с китаем (лангшон, куангнинь, лаокай) 
и портовом городе хайфон, сделаны выводы о доста-
точно высокой численности грызунов R. norvegicus и 
R. flavipectus, а также паразитирующих на них блох 
X. cheopis – потенциальных носителей и переносчи-
ков чумы. при исследовании на чуму мелких млеко-
питающих и эктопаразитов методом полимеразной 
цепной реакции (пцр) и иммуноферментном ана-
лизом (иФа) образцов содержащих специфические 
антигены или антитела не обнаружено [11, 21]. 

материалы и методы

в апреле–мае 2019 г. силами российско-вьет-
намской группы исследователей проведено эпи-
зоотологическое обследование в семи северных 
провинциях вьетнама – дьенбьен, лайтяу, лаокай, 
хазянг, лангшон, каобанг и куангнинь, граничащих 
с китайской народной республикой. объектами ис-
следований являлись мелкие млекопитающие и их 
кровососущие эктопаразиты – предполагаемые носи-
тели и переносчики чумы и других опасных зооно-
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зов. для отлова грызунов и насекомоядных исполь-
зовались живоловки, в качестве приманки – кусочки 
сырого батата (клубни Ipomoea batatas из семейства 
вьюнковых), смоченные подсолнечным маслом. сбор 
эктопаразитов проводился при осмотре мелких мле-
копитающих. за период работы накоплено 3400 ло-
вушко/ночей, отловлено и доставлено в лабораторию 
179 экз. мелких млекопитающих 10 видов. собрано 
и исследовано 213 экз. блох, относящихся к семи ви-
дам, и 143 экз. гамазовых клещей двух видов.

лабораторные исследования проводили на базе 
мобильной лаборатории мониторинга и диагностики 
(млмд), поставленной в российско-вьетнамский 
тропический научно-исследовательский и техно-
логический центр в декабре 2018 г. Федеральной 
службой по надзору в сфере защиты прав потре-
бителей и благополучия человека при поддержке 
правительства российской Федерации. 

собранный материал исследован методом по-
лимеразной цепной реакции с учетом результатов в 
режиме реального времени (пцр-рв) на амплифика-
торе Rotor-Gene Q (QIAGEN, германия) и методом 
иммуноферментного анализа с учетом результатов 
на планшетном фотометре iMark Biorad (австрия). 
пробы органов мелких млекопитающих исследова-
ны на наличие маркеров возбудителя чумы, а также 
других зоонозов (туляремии, псевдотуберкулеза, 
лептоспироза, лихорадки западного нила, лихорад-
ки денге, лихорадки чикунгунья, крым-конго ге-
моррагической лихорадки, лихорадки ку, лихорадки 
ласса, хантавирусов; пробы эктопаразитов – чумы, 
туляремии, лихорадки ку, клещевого энцефалита, 
моноцитарного эрлихиоза, гранулоцитарного ана-
плазмоза, боррелиоза). 

для анализа методом пцр использованы следу-
ющие наборы реагентов: «ген Y. pestis – индикация – 
ргФ», «ген Francisella tularensis – ргФ» (Фкуз 
роснипчи «микроб»), «амплисенс Coxiella 
burnetii-FL, «амплисенс лпс», «TBEV, B. burgdorferi 
s.l., A. phagocytophillum, E. chaffeensis E. muris – 
FL», «амплисенс CCHFV – FL», «амплисенс 
Yersinia enterocolitica/pseudotuberculosis – FL» (ооо 
«интерлабсервис»), «ом-скрин-ласса/мачупо/
ху нин-рв» (зао «синтол»). для исследования 

органов млекопитающих методом иФа применя-
лись наборы реагентов: «иФапестФ1-м» (Фкуз 
роснипчи «микроб»), «хантагност» (Фгуп пипвэ 
им. м.п. чу макова), «биоскрин-чикунгунья (AG)», 
«биоскрин-денге (Ag), биоскрин-взн (Ag) (зао 
бтк «биосервис»). пробы крови мелких млекопи-
тающих исследованы методом иФа с применением 
набора реагентов «иФа-ат-Ф1» (Фкуз роснипчи 
«микроб»).

результаты и обсуждение

эпизоотологическое обследование проводилось 
в северных провинциях вьетнама, где преоблада-
ют горные ландшафты. климат на данной террито-
рии субтропический муссонный с чертами горного. 
среднегодовая температура 21–23 °C. обследование 
проводилось в биотопах различного типа – природ-
ные, агроценозы и селитебные. отлов мелких млеко-
питающих в населенных пунктах проводился в жилых 
домах, хозяйственных постройках и на примыкающих 
к ним территориях, а также в природных биотопах и 
агроценозах. выбор мест обследования в природных 
биотопах и агроценозах осуществлялся в зависимости 
от потенциального риска заражения людей.

за период работы добыто 179 экз. мелких 
млекопитающих, относящихся к 10 видам: Rattus 
flavipectus (желтогрудая крыса), Rattus nitidus (ги-
малайская крыса), Rattus koratensis (лесная крыса), 
Rattus molliculus (большая полевая крыса), Rattus 
norvegicus (серая крыса), Rattus argentiventer (сере-
бристобрюхая крыса), Anourosorex squamipes (кро-
товая белозубка), Mus caroli (рюкюйская мышь), 
Niviventer fulvescens (каштановая крыса), Berylmys 
bowersi (крыса боверса). распределение мелких 
млекопитающих в обследованных районах по типам 
биотопов приведено в табл. 1.

при осмотре мелких млекопитающих на на-
личие эктопаразитов собрано 213 блох, относя-
щихся к семи видам (табл. 2), и 143 экз. гамазовых 
клещей двух видов (табл. 3). индекс обилия (ио) 
блох по видам зверьков колебался от 0,08 до 4,25. 
доминировали (ид) X. cheopis (83,5 %). остальные 
виды блох отмечались в единичных количествах.

Таблица 1 / Table 1
фауна и численность мелких млекопитающих по типам биотопов на территории северных провинций  

социалистической республики Вьетнам в апреле–мае 2019 г.
Fauna and the numbers of small mammals by the types of biotopes in the territory of the northern provinces  

of the Socialist Republic of Vietnam in April-May, 2019

тип биотопа 
Type of biotope

всего 
(абс.)
Total 

(Absol.)

процент попадания зверьков по видам (%)
Proportion of animalcule captures by species (%)

R. norvegicus R. flavipectus R. nitidus R. koratensis R. molliculus N. fulvescens B. bowersi M. caroli A. squamipes R. argentiventer

природные
Natural 19 1,0 - 10,0 12,8 5,0 10,0 10,0 - 1,0 -

селитебные
Residential areas 87 25,6 11,9 10,7 10,0 10,0 7,5 - 6,6 - 1,0

агроценозы
Agrocoenosis 73 13,2 7,1 10,0 11,4 8,0 10,0 6,0 - 1,0 -

Итого:
Grand total: 179 13,7 9,7 10,5 11,9 8,0 8,3 6,6 6,6 1,8 1,0
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с целью выявления антител к капсульному ан-
тигену Ф1 Y. pestis 136 проб крови мелких млекопи-
тающих двукратно исследованы методом иФа. в ре-
зультате в восьми пробах (5,9 %) выявлены антитела 
в титре 1:320, в шести (4,4 %) – в титре 1:640 (диа-
гностическим титром при исследовании биологиче-
ских антителсодержащих жидкостей мелких млеко-
питающих считают 1:320 и более). положительный 
ответ получен в пробах, собранных в провинциях: 
лайтяу – от R. koratensis (1) и R. molliculus (1) из при-
родного биотопа и от R. koratensis (3) и R. molliculus 
(2), отловленных на сельскохозяйственных полях; 
хазянг – от R. nitidus (1), пойманную в жилом доме; 
каобанг – от R. norvegicus (1), отловленную на сель-
скохозяйственном поле; лангшон – от R. norvegicus 
(3) и R. flavipectus (2), отловленных в жилых домах и 
хозяйственных постройках (рисунок). обнаружение 
у грызунов антител к специфическому для чумного 
микроба антигену – Ф1, может служить индикатором 
циркуляции возбудителя чумы в популяции мелких 
млекопитающих.

при исследовании объединенных проб печени 
и селезенки (158) мелких млекопитающих, а также 

проб лимфатических узлов (79) днк возбудителей 
чумы, туляремии, псевдотуберкулеза не обнаружены.

анализ 158 проб суспензий легких и почек мел-
ких млекопитающих методом пцр показал наличие 
16S ррнк патогенных лептоспир в 22 (13,9 %) об-
разцах. положительный ответ получен в пробах, со-
бранных в провинциях: дьенбьен – от R. nitidus (2), 
R. koratensis (1), N. fulvescens (1), отловленных возле 
жилых домов, и от N. fulvescens (1) из природного 
биотопа; в лайтяу – от R. nitidus (1), пойманной на 
банановой плантации; в лаокай – от R. nitidus (1), 
R. flavipectus (1), пойманных в жилых домах, и от 
R. nitidus (1), отловленной на сельскохозяйственном 
поле; в хазянг – от R. flavipectus (1), отловленной в 
жилом доме, и R. norvegicus (1), пойманной на сель-
скохозяйственном поле; лангшон – от R. norvegicus 
(8), R. flavipectus (1), отловленных в жилых домах 
и дворовых постройках, и от R. norvegicus (1), пой-
манной на сельскохозяйственном поле; каобанг – 
от B. bowersi (1), пойманной на кукурузном поле. 
все пробы легких и почек исследованы на наличие 
днк Y. pestis, 64 пробы исследованы на наличие 
днк Сoxiella burnetii и антигенов к хантавирусу. 

Таблица 2/ Table 2
фауна и численность блох мелких млекопитающих, собранных на территории северных провинций  

социалистической республики Вьетнам в апреле–мае 2019 г.
Fauna and the numbers of fleas of small mammals, collected in the territory of the northern provinces  

of the Socialist Republic of Vietnam in April-May, 2019

виды зверьков
Species of animalcules

виды и количество блох
Species and the number of fleas

Xenopsylla 
cheopis

Neopsylla 
tricata

Leptopsylla 
segnis

Stivalius 
aporus 

rectodigitus
Nosopsyllus 

nicanus
Lentistivalius 

klossi
Ctenocephalides 

felis
всего блох

total
индекс обилия
abundance rates

R. nitidus 91 - 3 - - 1 - 95 3,16
R. norvegicus 63 - 10 - 1 - 1 75 1,08
B. bowersi - 16 1 - - - - 17 4,25
R. flavipectus 14 - - 1 - - - 15 0,42
R. koratensis 8 - - 1 - - - 9 0,47
R. molliculus 1 - - - - - - 1 0,08
N. fulvescens - - - - - - - - 0,0
M. caroli - - - - - - - - 0,0
R. argentiventer 1 - - - - - - 1 1,0
A. squamipes - - - - - - - - 0,0
всего по видам
Total by species 178 16 14 2 1 1 1 213 1,18

индекс доминирования 
блох
Index of flea dominance

83,5 7,51 6,57 0,93 0,46 0,46 0,46 100,0 -

Таблица 3 / Table 3
Видовой состав гамазовых клещей мелких млекопитающих, собранных на территории северных провинций  

социалистической республики Вьетнам в апреле–мае 2019 г.
Species composition of gamaside ticks of small mammals, collected in the territory of northern provinces  

of the Socialist Republic of Vietnam in April–May, 2019

виды клещей
Species of ticks

количество клещей на мелких млекопитающих
The number of ticks on small mammals

всего
Total R. norvegicus B. bowersi R. nitidus R. koratensis R. molliculus R. flavipectus N. fulvescens

Laelaps echidninus 142 71 19 16 13 11 8 4
Eulaelaps stabularis 1 1 - - - - - -
Итого:
Grand total: 143 72 19 16 13 11 8 4
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положительных проб не обнаружено. 
при исследовании 114 проб мозга мелких мле-

копитающих на наличие рнк вируса ласса, ккгл 
методом пцр и Aг вируса денге, взн и чикунгуньи 
методом иФа положительных проб не обнаружено. 
анализ 60 проб мозга мелких млекопитающих на на-
личие Leptospira spp. показал в трех (5,0 %) пробах 
маркеры возбудителя лептоспироза. положительный 
ответ получен в пробах, собранных в провинци-
ях дьенбьен – от R. nitidus (1, возле жилого дома), 
лайтяу – от R. nitidus (1, банановая плантация), 
лаокай – от R. nitidus (1, жилой дом).

в ходе работы исследовано 25 проб гамазовых 
клещей на наличие днк возбудителей лихорадки ку, 
чумы, туляремии, гранулоцитарного анаплазмоза, 
рнк возбудителя клещевого энцефалита, моноци-
тарного эрлихиоза, боррелиоза. в одной пробе (4 %) 
от L. echidninus, собранных с B. bowersi из провин-
ции лайтяу, обнаружена рнк боррелий. кроме того, 
33 пробы суспензий блох и одна проба суспензии 
клещей исследованы на наличие днк возбудителей 
чумы, туляремии, рнк возбудителя клещевого энце-
фалита, моноцитарного эрлихиоза с отрицательным 
результатом. 

в результате проведенного рекогносциро-
вочного обследования в северных провинциях 
социалистической республики вьетнам получены 
новые данные о циркуляции возбудителей чумы и 
других зоонозов. обнаружение у грызунов антител к 
специфическому для чумного микроба антигену Ф1 
на территории четырех северных провинций может 
служить индикатором циркуляции возбудителя чумы 
в популяции мелких млекопитающих. необходимо 
проведение дальнейших исследований в этом ре-
гионе страны для сбора и накопления информации, 
более детального изучения условий и возможностей 
формирования здесь природных и антропоургиче-
ских очагов инфекционных болезней. 

работа выполнена в рамках нир 81-1-18 
«совершенствование эпидемиологического надзора 
за чумой в антропоургических очагах на территории 
социалистической республики вьетнам». номер го-
сударственной регистрации ниоктр аааа-а19-
119011090017-4.
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Памяти коллеги 
Revering the Memory of the Colleague

Памяти микшиС натальи ивановнЫ

29 февраля 2020 г. на 59 году 
жизни после тяжелой болезни 
скончалась наталья ивановна 
микшис, талантливый ученый-
исследователь, педагог, воспи-
тавший целый ряд достойных 
учеников и продолжателей. 
наталья ивановна проработа-
ла в институте «микроб» бо-
лее 30 лет, пройдя путь от ла-
боранта до главного научного 
сотрудника. ее трудовой путь 
в институте связан с лаборато-
риями изотопного анализа, при-
кладной генетики, отделом им-
мунологии. наталья ивановна была ученым се-
кретарем диссертационного совета д 208.078.02,  

членом экспертного совета вак по 
медико-профилактическим наукам, мно-
гие годы являлась членом редколлегии 
журнала «проблемы особо опасных ин-
фекций». чертами характера натальи 
ивановны были неизменная доброжела-
тельность, отзывчивость и высокий про-
фессионализм. 

она навсегда останется в памяти со-
трудников роснипчи «микроб», коллег 
и учеников как настоящий ученый и про-
фессионал своего дела.

Редакционная коллегия и редакци-
онный совет журнала «Проблемы особо 
опасных инфекций», сотрудники инсти-

тута «Микроб» выражают глубокое соболезнова-
ние родным и близким Натальи Ивановны.
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Памяти ваСенина альфреда Семеновича 

1 февраля 2020 года после про-
должительной болезни на 88-м году 
ушел из жизни альфред семенович 
васенин, кандидат медицинских 
наук, известный специалист в обла-
сти эпидемиологии особо опасных, 
природно-очаговых инфекционных 
болезней. вся его профессиональ-
ная деятельность была неразрывно 
связана с противочумной системой 
советского союза и россии и на-
правлена на обеспечение санитарно-
эпидемиологического благополучия 
населения на территории российской 
Федерации.

почти 50 лет альфред семенович проработал 
в институте «микроб»: в должности старшего на-
учного сотрудника аэрозольной лаборатории, стар-
шего и ведущего научного сотрудника лаборатории 
эпидемиологии, заведующего лабораторией научной 
организации профилактических и противоэпидеми-
ческих мероприятий (1991–1996 гг.). был начальни-

ком спэб, участвовал в организа-
ции и проведении противоэпидеми-
ческих мероприятий по локализации 
и ликвидации эпидемических очагов 
чумы (туркмения, 1968) и холеры 
(узбекистан, 1966; балаково, 1970, 
1974; ртищево, 1970; горький, 1971, 
1972; куйбышев, 1971; волгоград, 
1972; киров и уржум, 1974). 
награжден нагрудным знаком 
«отличнику здраво охранения».

альфред семенович останется 
в памяти сотрудников роснипчи 
«микроб» как настоящий чумолог и 
профессионал своего дела, доброже-

лательный, яркий человек, интересный собеседник, 
надежный товарищ.

Редакционная коллегия и редакционный совет 
журнала «Проблемы особо опасных инфекций», со-
трудники института «Микроб» выражают глубо-
кое соболезнование родным и близким покойного.


