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клещевой вирусный энцефалит – природно-очаговое инфекционное заболевание с поражением централь-
ной нервной системы, вызываемое одноименным вирусом, переносимым несколькими видами иксодовых кле-
щей. природные очаги клещевого вирусного энцефалита (квэ) широко распространены в лесной, лесостепной 
ландшафтной зоне умеренного климатического пояса на обширной территории евразии от атлантического до 
тихого океана. недавно выявлены новые эндемичные по квэ территории в японии, нидерландах, а в 2019 г. – 
в великобритании. возрастающий риск заболевания в связи с развитием туризма и посещением природных оча-
гов квэ стал международной проблемой общественного здравоохранения. цель работы – выявить современные 
особенности динамики заболеваемости квэ в российской Федерации, состояние лабораторной диагностики, 
профилактики и дать прогноз заболеваемости на 2021 г. показано, что в россии сохранился тренд на снижение 
заболеваемости квэ, наблюдавшийся в последние годы. отличительной особенностью эпидемического сезона 
2020 г. является значительное снижение случаев квэ: в 33 субъектах российской Федерации (рФ) зарегистри-
ровано 989 случаев болезни (показатель заболеваемости – 0,67 на 100 тыс. населения). резкое снижение числа 
случаев квэ в 2020 г. по сравнению с 2019 г. на фоне снижения объемов вакцинации может быть объяснено 
наряду с природными факторами введением ограничительных мер во время эпидемии COVID-19. отражена ди-
намика заболеваемости, обращаемости населения в медицинские организации по поводу присасывания клещей, 
вирусофорности переносчика, объемов вакцинации, серопрофилактики, акарицидных обработок. показан охват 
экспресс-диагностикой клещей на маркеры ассоциированных с ними возбудителей и ее доступность для насе-
ления. признано, что эпидемиологическая ситуация по квэ в рФ остается неблагополучной. она требует по-
стоянного внимания со стороны учреждений здравоохранения и роспотребнадзора и принятия управленческих 
решений, направленных на дальнейшее снижение заболеваемости путем совершенствования мер профилактики, 
особенно в субъектах, характеризующихся высокой инцидентностью квэ, мониторинга природных очагов, со-
вершенствования профилактики и лечения квэ. представлен прогноз заболеваемости на 2021 г. и значений 95 % 
доверительного интервала возможных колебаний показателя с учетом наличия или отсутствия трендов ее изме-
нения на территории федеральных округов и субъектов рФ в 2011–2020 гг.
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Abstract. Tick-borne encephalitis is a natural-focal infection damaging central nervous system, caused by the simi-
larly-named virus transmitted by several species of ixodic ticks. Natural foci of tick-borne encephalitis (TBE) are widely 
spread in the forest and forest-steppe landscape zones of the temperate climate belt in the vast territory of Eurasia from 
the Atlantic to the Pacific Ocean. New TBE-endemic territories have been recently identified in Japan, the Netherlands, 
and in the UK – in 2019. The increasing risk of infection due to the development of tourism and visits to natural foci of 
TBE became a public health issue of international concern. The aim of the study is to identify modern features of TBE 
incidence dynamics in the Russian Federation, the state of laboratory diagnostics and prevention and to predict the in-
cidence for 2021. The paper shows that there is a persistent downward trend in TBE-cases in Russia, which is observed 
through the past few years. The characteristic feature of the epidemic season-2020 was a significant reduction in the 
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клещевой вирусный энцефалит – природно-
очаговое инфекционное заболевание с поражени-
ем центральной нервной системы, вызываемое 
одно именным вирусом, переносимым нескольки-
ми видами иксодовых клещей. природные очаги 
клещевого вирусного энцефалита (квэ) широко 
распространены в лесной, лесостепной ландшафт-
ной зоне умеренного климатического пояса на об-
ширной территории евразии от атлантического до 
тихого океана. они простираются в лесных поясах 
северной евразии, начиная от великобритании, в 
восточной Франции, нидерландах и норвегии, в 
центральной и восточной европе, далее в италии, 
россии, казахстане, монголии, китае, Южной корее 
и японии. за последние тридцать лет наблюдает-
ся рост заболеваемости квэ в европе (республика 
беларусь, чешская республика, Финляндия, Франция, 
германия). в 27 европейских странах ежегодно ре-
гистрируется примерно 3200–12000 случаев квэ. 
реально этот показатель считается заниженным. 
возрастающий риск заболевания в связи с развитием 
туризма и посещением природных очагов квэ стал 
международной проблемой общественного здравоох-
ранения [1]. недавно выявлены новые эндемичные по 
квэ территории в японии, нидерландах, а в 2019 г. – 
в великобритании [2]. в российской Федерации (рФ) 
в 2019 г. эндемичными по квэ являлись 48 субъ-
ектов, на территории которых проживают около 
66 млн человек. основными переносчиками вируса 
кэ на территории рФ являются иксодовые клещи 
(Parasitiformes, Ixodidae) Ixodes ricinus (европейская 
часть) и I. persulcatus (частично европейская часть, 
урал, сибирь, дальний восток) [3]. в ряде районов 
сибири и дальнего востока значительную роль в пе-
редаче вируса может играть и I. pavlovskyi (сибирь и 
дальний восток). дополнительными переносчиками 

вируса кэ с менее выраженной эпидемиологической 
ролью являются Haemaphysalis concinna, H. japonica, 
Dermacentor silvarum, D. reticulatus и др. [4].

в последние годы в рФ наблюдается рост числа 
обращений в медицинские организации (мо) по по-
воду присасывания клещей, в связи с этим актуаль-
ным является расширение лабораторной сети для ор-
ганизации экспресс-диагностики инфицированности 
переносчиков возбудителями инфекций, ассоции-
рованных с клещами, и доступности лабораторных 
исследований для населения, проживающего как в 
городах, так и в сельских поселениях.

в настоящее время известно пять субтипов ви-
руса клещевого энцефалита (вкэ): дальневосточ-
ный, европейский, сибирский, байкальский и гима-
лайский [5–7].

в рФ в природных очагах вкэ представлен че-
тырьмя субтипами: дальневосточным (прототипный 
штамм софьин), европейским (Neudoerfl), сибирским 
(васильченко и заусаев) [8, 9], а также байкальским 
(группа «886-84» подобных вариантов вируса кэ) 
[6, 7]. каждый субтип вкэ обладает собственным 
ареалом, которые в отдельных регионах в той или 
иной степени перекрываются. так, в сибирском и 
уральском регионах, а также на некоторых территори-
ях европейской части страны преобладает сибирский 
субтип, кроме него выявляются европейский и дальне-
восточный субтипы вкэ [4, 10, 11]. в азиатской части 
циркулируют варианты вкэ дальневосточного субти-
па, которые подразделяются на три кластера (Sofjin-, 
Senzhang- и Shkotovo-подобные штаммы). Sofjin-
подобные штаммы широко распространены на терри-
тории приморского и хабаровского краев и не встре-
чаются в китае и японии. группа Senzhang-подобных 
штаммов распространена в китае, восточной сибири, 
хабаровском и на севере приморского края, однако 

incidence of TBE: 989 cases were registered in 33 constituent entities of the Russian Federation (morbidity rate – 0.67 
per 100 000 of the population). The sharp decrease of TBE cases in 2020 as compared to 2019 against the background 
of a decrease in vaccination can be explained, along with natural factors, by the introduction of restrictive measures dur-
ing the COVID-19 epidemic. The paper also reflects the dynamics of morbidity, seeking the medical services because 
of tick bites, the infection rate of the carrier, the scope of vaccination, seroprophylaxis, acaricide treatments. The cover-
age of express-diagnostic tests of ticks for markers of associated pathogens and its availability for the population are 
presented. It is recognized that the epidemiological situation on TBE in the Russian Federation remains unfavorable. It 
demands constant attention on the part of healthcare organizations and Federal Service for Surveillance in the Sphere of 
Consumers Rights Protection and Human Welfare, as well as management decision making aimed at further decrement 
in TBE incidence through the improvement of prevention measures, specifically in the entities that are characterized 
by high TBE incidence. The situation requires monitoring of natural foci of infection, enhancement of prophylaxis and 
treatment of TBE. The paper provides the forecast of TBE incidence for 2021 and values of the 95 % confidence range 
of the indicator fluctuation, taking into account the presence or absence of trends in its changes in the territory of federal 
districts and constituent entities of the Russian Federation in 2011–2020.

Key words: tick-borne viral encephalitis, morbidity, epidemiological situation, forecast.
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не встречается на о. хоккайдо (япония). Shkotovo-
подобные штаммы выделены на юге приморского 
края и на о. хоккайдо [9].

байкальский субтип вкэ циркулирует в при-
родных очагах в иркутской области, республике 
бурятия, забайкальском крае и в трансграничных 
очагах россии и республики монголии, где с ним 
связан случай квэ с летальным исходом [6, 7, 12].

новый потенциальный субтип вкэ – гима-
лайский (Himalayanm) – недавно идентифицирован 
у диких грызунов на цинхай-тибетском плато в 
китае [13].

неоднократно исследователями отмечалось, 
что в рФ с начала ххI в. происходит уменьшение 
регистрируемого числа случаев квэ и инцидентно-
сти болезни [14]. причинами этого могут являться 
как природные факторы, например снижение виру-
софорности переносчика [14], так и наращивание 
объемов мер профилактики, повышение адресности 
проводимых работ, совершенствование социальных 
методов ограничения контакта людей с природными 
стациями на эндемичных территориях. тем не менее 
современная эпидемиологическая ситуация по квэ 
в рФ остается неблагополучной. поэтому до тех пор, 
пока не будут выявлены основные причины сниже-
ния заболеваемости, пока ежегодно регистрируют-
ся сотни и даже тысячи случаев квэ, приводящих 
к инвалидности и смерти десятков людей, актуаль-
ными задачами для учреждений роспотребнадзора и 
здравоохранения будут оставаться мониторинг при-
родных очагов, совершенствование профилактики и 
лечения квэ.

цель работы – выявить современные особен-
ности динамики заболеваемости квэ в российской 
Федерации, состояние лабораторной диагности-
ки, профилактики и дать прогноз заболеваемости 
на 2021 г.

Сравнительный анализ данных десятилет-
них наблюдений за эпидемиологической обстанов-
кой по КВЭ и результатов сезонного мониторин-
га 2020 г. анализ эпидемиологический обстановки 
за 2010–2019 гг. выполнен по материалам формы 
№ 2 федерального статистического наблюдения 
«сведения об инфекционных и паразитарных забо-
леваниях» в субъектах страны. данные о ситуации 
по квэ в 2020 г. основаны на сообщениях об итогах 
еженедельного эпидемиологического мониторин-
га, представленных в Федеральную службу по над-
зору в сфере защиты прав потребителей и благопо-
лучия человека территориальными учреждениями 
роспотребнадзора субъектов рФ с корректировкой 
сезонного числа случаев и инцидентности квэ за 
январь – декабрь 2020 г. в соответствии с формой 
федерального статистического наблюдения № 1 
«сведения об инфекционных и паразитарных забо-
леваниях», а также материалах, представленных в 
референс-центр (рц) по мониторингу квэ.

прогноз заболеваемости населения квэ в ше-
сти федеральных округах (Фо) и шести субъектах 

рФ на 2021 г. проведен методом экстраполяции тен-
денций, выявленных во временных рядах за 2011–
2020 гг. при этом предполагается, что рассматривае-
мая система (эпидемический процесс квэ) развива-
ется эволюционно в достаточно стабильных услови-
ях. иными словами, в следующий сезон параметры 
тренда и колебаний инцидентности квэ сохраняют 
особенности изменений, выявленные при анализе 
базового периода наблюдений. учитывалось, что 
ожидаемое значение показателя заболеваемости мо-
жет варьировать в пределах параметрического 95 % 
доверительного интервала (ди). при наличии трен-
да прогноз проводился по полученному уравнению 
линейной регрессии с годовым упреждением и рас-
четом ди по формуле (1), а при отсутствии – по (2) – 
путем нахождения среднемноголетнего показателя 
(смп) заболеваемости с учетом величины ошибки 
средней арифметической. 

  
(1)

где Yp – точечное значение прогноза; tα – табличное 
значение критерия стьюдента для принятого уровня 
надежности (у нас 95 %) и соответствующего числа 
степеней свободы (при отсутствии выскакивающих 
значений: 10 – 2 = 8); yt – фактические значения на-
блюдений; ŋt – ожидаемые значения уровней ряда; 
n – длина временного ряда (при отсутствии выска-
кивающих значений равно 10); k – число параметров 
в уравнении тренда, без свободного члена (в случае 
линейной регрессии равно 1); ℓ – время упреждения 
прогнозируемых значений (на один год вперед, то 
есть равно 1). 

Yp ± tα × m,                                  (2)

где Yp – точечное значение прогноза; tα – табличное 
значение критерия стьюдента для принятого уровня 
надежности (в нашем случае 95 %) и соответствую-
щего числа степеней свободы (при отсутствии выпа-
дающих значений: 10 – 2 = 8); m – величина ошибки 
средней арифметической.

анализ временных рядов изменения заболе-
ваемости предполагал непараметрическую оценку 
принадлежности отдельных сильно отличающихся 
сезонных значений исследуемому базовому периоду 
наблюдений. в случае их статистически достоверно-
го отличия они исключались при вычислении ожи-
даемых в 2021 г. показателей заболеваемости.

статистическая обработка собранного мате-
риала, построение графиков проведено с использо-
ванием пакета прикладных программ Excel. в ходе 
анализа преимущественно использовался показатель 
средней арифметической (M), а также величина ее 
ошибки (M±m).

Эпидемиологическая ситуация по КВЭ. как 
ранее уже отмечалось [14], два первых десятилетия 
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ххI в. характеризуются в рФ тенденцией к сниже-
нию заболеваемости квэ.

по данным официальной статистики, за деся-
тилетний период (2010–2019 гг.) в рФ зарегистри-
ровано 23332 случая квэ (доля заболевших детей 
0–17 лет составила 13,0 %). максимальное количе-
ство случаев заболевания отмечено в 2011 г. (3533), 
минимальное (1727) – в 2018 г. смп заболеваемости 
квэ за 2010–2019 гг. составил 1,61 на 100 тыс. на-
селения (0/0000). отличительной особенностью эпи-
демического сезона 2020 г. является значительное 
снижение случаев квэ. за это время в 33 субъектах 
рФ зарегистрировано 989 случаев болезни (показа-
тель заболеваемости – 0,67 0/0000). показатель заболе-
ваемости квэ среди городского населения за 2010–
2019 гг. составил 14,2 0/0000 (15540 случаев), среди 
жителей сельских поселений – 20,9 0/0000 (7792).

при сравнении эпидемиологической обста-
новки по Фо страны традиционно наибольшая за-
болеваемость квэ наблюдается в сибирском Фо 
(сФо, 11494 – 49,3 % от числа всех случаев в рФ), 
приволжском Фо (пФо, 3987 – 17,1 %) и уральском 
Фо (уФо, 3816 – 16,4 %), что в сумме составляет 
более 80 % всех случаев квэ.

высокая заболеваемость квэ с некоторыми 
изменениями в ранге проявления болезни по от-
дельным Фо наблюдается и в 2020 г. почти поло-
вина заболевших (488 случаев; инцидентность – 
2,84 0/0000) приходится на сФо (случаи квэ отсут-
ствовали только на территории республики тыва), 
что почти в пять раз выше заболеваемости по рФ. 
далее по мере снижения инцидентности следуют: 
уФо – 1,33 0/0000 (164 случая), северо-западный 
Фо (сзФо) – 0,87 0/0000(122), дальневосточный 
Фо (дФо) – 0,99 0/0000 (81), пФо – 0,38 0/0000 (111), 
центральный Фо (цФо) – 0,06 0/0000 (23). 

вышеотмеченная тенденция к снижению забо-
леваемости в стране (среднегодовой темп – около 
6 %) проявляется и в разрезе Фо, за исключением 
цФо и дФо, где показатель инцидентности остает-
ся практически на одном уровне (рис. 1).

динамика летальных исходов за изучаемый пе-
риод характеризуется в рФ тенденцией к незначи-
тельному росту. такая же картина характерна для 
сФо. в остальных Фо отмечается снижение этого 
показателя. в среднем по стране за 2010–2019 гг. 
летальность составила 1,52 % (всего 348 случаев), 
но на отдельных территориях показатель достигал 
более высоких значений, особенно в дФо, где он 
варьировал от 2,70 до 10,14 % (среднее значение – 
5,98 %). в 2020 г. (по данным еженедельного эпиде-
миологического мониторинга) в рФ зарегистриро-
вано 13 случаев квэ (1,3 %) с летальным исходом. 
наибольшее количество летальных случаев выявле-
но в кемеровской (5 случаев) и новосибирской (2) 
областях. по одному случаю зарегистрировано в 
пяти субъектах и на территориях, подведомственных 
управлению роспотребнадзора по железнодорожно-
му транспорту. важно отметить, что, как и ранее, все 

случаи смерти зарегистрированы у лиц, не прошед-
ших курс вакцинации против квэ, или при позднем 
их обращении в медицинскую организацию.

как ранее показано [14], активность эпидемиче-
ского процесса в природных очагах на территории 
рФ может значительно различаться. для сравнитель-
ной оценки развития эпидемического процесса квэ 
в предшествующее десятилетие с 2020 г. в каждом 
из Фо рассмотрены данные по субъекту с наиболь-
шими смп заболеваемости: костромская (цФо), 
вологодская (сзФо), кировская (пФо), курганская 
(уФо) области, красноярский (сФо) и приморский 
(дФо) края (табл. 1).

как видно из табл. 1, смп квэ в представлен-
ных субъектах превышают таковой по рФ в 3,0–8,5 
раза, за исключением приморского края (смп 
ниже, чем в рФ). при этом необходимо отметить, 
что после включения (ноябрь 2018 г.) в состав дФо 
республики бурятия и забайкальского края именно 
для этих субъектов в настоящее время характерен 
наибольший уровень заболеваемости квэ, который 
выше, чем заболеваемость в приморском крае, а так-
же смп по рФ.

анализ интенсивности эпидемического процес-
са с учетом данных 2020 г. (рис. 2) выявил статисти-
чески значимый тренд на снижение заболеваемости 
в трех из рассмотренных субъектов рФ: курганской 
области (р<0,05), красноярском (р<0,001) и 
приморском (р<0,001) краях. в костромской, 
вологодской и кировской областях наблюдающееся 
уменьшение инцидентности квэ не достигло стати-
стического значимого уровня. отметим, что с учетом 
2020 г. единственный субъект (кировская область), 
где ранее был прирост заболеваемости (табл. 1), те-
перь не имеет определенной тенденции развития, то 
есть временной ряд стал стационарным.

таким образом, в субъектах, характеризующихся 
высоким уровнем заболеваемости квэ, происходит 

рис. 1. многолетняя динамика заболеваемости квэ на терри-
тории российской Федерации в разрезе федеральных округов в 
2010–2019 гг.

Fig. 1. Long-term dynamics of the incidence of TBE on the terri-
tory of the Russian Federation in the context of federal districts in 
2010–2019
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снижение интенсивности эпидемического процесса 
со средним темпом от 1,1 до 13,5 %. эта тенденция 
сохранилась и в 2020 г. вместе с тем отметим, что за 
2017–2019 гг. ни в одном из приведенных в табл. 1 
субъектов, кроме красноярского края, не достигнут 
рекомендуемый уровень охвата населения (в том 
числе детей) профилактическими прививками.

по структуре клинических форм квэ (в 2019–
2020 гг.) во всех субъектах, кроме вологодской 
области, преобладала лихорадочная. на ее долю 
приходится от 54,4 % (кировская область) до 
89,3 % (красноярский край) всех случаев квэ. 
в вологодской области доля лихорадочной формы 
составила 21,5 %, менингеальной – 59,8 %, очаго-
вых – 18,6 %. вопрос о более высокой тяжести забо-
левания квэ в этом субъекте требует дальнейшего 
изучения. максимальная доля привитых среди забо-
левших квэ зарегистрирована в красноярском крае 
(почти 3 %). доля получивших серопрофилактику 
среди заболевших варьировала от 7,8 до 12,6 %, при-
чем в приморском крае составила 0 %.

обращаемость в мо населения, пострадавше-
го от присасывания клещей в эндемичных по квэ 
территориях, уменьшилась по рФ на 17,7 % в 2020 г. 
по сравнению с 2019 г. (с 561247 пострадавших до 
462139). вероятно, это снижение также связано с 
пандемией новой коронавирусной инфекции. с уче-
том эндемичных Фо отчетливо выявилось две груп-
пы территорий. так, в цФо, сзФо и пФо снижение 
числа пострадавших от присасывания клещей колеба-
лось от 23,5 % (пФо) до 38,9 % (цФо). вместе с тем 
в уФо, сФо и дФо число обращений в мо даже не-
сколько выросло (от 2,0 до 6,4 %). незначительность 

прироста числа людей, обратившихся в мо, позволя-
ет отнести эти Фо к группе с неизменившимся в це-
лом показателем. примечательно, что если для пер-
вой группы Фо заболеваемость квэ в среднем сни-
зилась в 2,5 раза, то для второй группы – в 1,7 раза. 
аналогичная тенденция просматривается и по от-
дельным субъектам рФ. так, смп обращаемости на-
селения в мо по поводу присасывания клещей (на 
100 тыс. населения) за 2010–2019 гг. в костромской, 
вологодской и кировской областях более чем в 1,5–2 
раза превышают показатели в курганской области, 
красноярском и приморском краях (табл. 1). то есть 
именно в субъектах с наибольшим относительным 
уровнем обращаемости населения, пострадавшего от 
присасывания клещей, отсутствует значимый тренд 
к снижению заболеваемости квэ (рис. 2), о чем на-
писано выше.

далее представлена более детальная картина 
эпидемиологической обстановки по квэ в 2020 г.

Эпидемиологическая ситуация по КВЭ 
в 2020 г. характеризуется значительным уменьшени-
ем числа случаев до 989 (снижение на 44,5 % в срав-
нении с 2019 г.) и инцидентности квэ (до 0,67 0/0000). 
и хотя снижение заболеваемости квэ было ожидае-
мым [14], вероятнее всего, высокая степень проявле-
ния этой тенденции является косвенным следствием 
пандемии новой коронавирусной инфекции. с одной 
стороны, заболеваемость COVID-19 могла привести 
к снижению числа случаев контакта людей с при-
родными стациями в эпидемически опасный период 
активности иксодовых клещей. с другой стороны, 
возможно также, что организации здравоохранения 
и роспотребнадзора, переориентированные на реше-

Таблица 1 / Table 1

сравнительная характеристика эпидемиологической ситуации по кВЭ в субъектах российской федерации
Comparative analysis of epidemiological situation on TBE in the constituent entities of the Russian Federation

субъект  
российской Федерации  
(федеральный округ)

Constituent entity  
of the Russian Federation  

(Federal District)

смп за 2010–2019 гг.
Mean value over the period of 2010–2019

смп за 2017–2019 гг.
Mean value over the period of 2017–2019

заболевае-
мость квэ 
на 100 тыс. 
населения
case rate of 

TBE per 100 
000 of popu-

lation

темп роста 
(↑) или сни-

жения (↓) 
заболеваемо-

сти (%)
rate of 

morbidity 
increase (↑) 
or decrease 

(↓) (%)

обращаемость по 
поводу присасыва-

ния клещей  
(на 100 тыс.  
населения)

medical aid seeking 
in relation to tick 
bites (per 100 000  

of population)

привито
Vaccinated

доля при-
витых  
среди  

заболевших 
квэ (%)

proportion of 
the vaccinated 

among the 
TBE affected 

(%)

серопрофилактика / 
доля получивших Ig 
среди заболевших 

(%)
seroprophylaxis /  

proportion of those 
who received Ig 

among the affected 
(%)

площади 
акарицидных 

обработок 
(га)

areas of aca-
ricide treat-
ments (ha)

всего по плану / 
выполнено (%)
total according  

to plan / completed 
(%)

в том числе  
дети по плану / 
выполнено (%)

including  
children accor ding 
to plan / completed 

(%)

костромская область (цФо)
Kostroma Region (CFD) 4,8±0,30 ↓ (-1,05) 1187,7 24075 / 58,9 3385 / 18,9 0,00 9968 / 12,6 11612,5

вологодская область (сзФо)
Vologda Region (NWFD) 5,6±0,51 ↓ (-2,05) 804,3 243545 / 70,5 123999 / 85,7 1,94 7562 / 7,8 8173,1

кировская область (пФо)
Kirov region (VFD) 7,7±0,84 ↑ (1,56) 982,4 107081 / 89,7 51817 / 84,2 0,65 1520 / 7,8 8041,7

курганская область (уФо)
Kurgan Region (UFD) 6,3±1,90 ↓ (-13,54) 539,2 127594 / 73,8 63271 / 85,2 1,33 4835 / 8,0 3871,5

красноярский край (сФо)
Krasnoyarsk Territory (SFD) 13,6±1,33 ↓ (-4,52) 588,2 393369 / 107,8 273673 / 100,4 2,95 34787 / 8,2 78750,7

приморский край (дФо)
Primorsk Territory (FEFD) 1,4±0,18 ↓ (-11,3) 461,4 110192 / 32,6 42911 / 17,7 1,61 684 / 0,0 5556,8
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ние проблемы профилактики и лечения COVID-19, 
могли допустить гиподиагностику квэ. 

более 70 % случаев квэ приходится на 12 субъ-
ектов рФ (в порядке убывания): красноярский край 
(5,53 0/0000), кемеровская (4,02 0/0000), новосибирская 
(3,51 0/0000), челябинская (1,61 0/0000), кировская 
(3,52 0/0000), свердловская (1,0 0/0000), тюменская 
(2,58 0/0000), иркутская (1,58 0/0000) области, г. санкт-
петербург (0,65 0/0000), томская область (2,88 0/0000), 
республика бурятия (2,95 0/0000), вологодская область 
(2,13 0/0000).

в 13 субъектах рФ в 2020 г. выявлено 27 случаев 
квэ завозного характера, когда заражение происхо-
дило при посещении людьми эндемичных террито-
рий в других районах: г. санкт-петербург (12 случа-
ев), г. москва (3), кемеровская область (2), республи-
ки башкортостан, татарстан и бурятия, кировская, 
ленинградская, оренбургская, свердловская, том-
ская и тюменская области – по одному случаю.

по итогам эпидемического сезона 2020 г. первый 
случай квэ в стране зарегистрирован в кемеровской 
области (сФо) во второй декаде апреля, а последние 
11 случаев – в третьей декаде сентября в ряде субъ-
ектов сзФо, пФо, сФо и дФо. максимум числа 
заболевших квэ (40 %) приходится на июль; по 
22 % – на июнь и август. 

основным путем передачи квэ является транс-
миссивный, реализуемый при присасывании ин-
фицированного вкэ клеща, однако имели место 
шесть случаев заражения квэ алиментарным пу-
тем, что составило 0,7 % от всех. заражение али-
ментарным путем выявлено в пяти субъектах рФ: в 
пермском крае (1), кировской (2) и челябинской (1) 
областях, республике башкортостан (1), г. санкт-
петербурге (1).

в 2020 г. основное количество больных квэ 
приходилось на группу лиц трудоспособного воз-
раста (18–49 лет) – 46,5 % и лиц 50 лет и старше 
(36,5 %), доля детей до 17 лет среди заболевших 
квэ составила 17,42 %. квэ в большинстве случаев 
отмечался среди работающего населения (31,9 %), 
неработающего населения (28,9 %) и пенсионеров 
(21,6 %); 15,3 % пришлось на другие социальные 
группы, в том числе детей дошкольного и школьного 
возраста, а также студентов средних специальных и 
высших учебных заведений.

в структуре клинических проявлений квэ в 
2020 г. преобладали лихорадочная (59,8 %) и ме-
нингеальная (22,2 %) формы. далее по мере убы-
вания: менингоэнцефалитическая (12,4 %), полио-
миелитическая (2,01 %), субклиническая (2,23 %), 
полирадикуло-невритическая (0,22 %) формы; хро-
ническое прогредиентное течение наблюдали у 
0,11 % больных. следует отметить ряд субъектов, 
в которых очаговые формы в структуре болезни со-
ставили более 20 %: костромская, архангельская, 
курганская, кировская, кемеровская, новосибирская 
области, республика бурятия, хабаровский (40 %) и 
алтайский (62 %) края.

Лабораторная экспресс-диагностика КВЭ. 
экспресс-диагностика возбудителей инфекционных 
заболеваний, передаваемых клещами, проводится 
более чем в трехстах лабораториях 58 субъектов 
рФ. обеспеченность территорий лабораториями 
экспресс-диагностики, как правило, обусловлена 
напряженностью эпидемиологической ситуации в 
регионе: большее число лабораторий организова-
но и функционирует в сибирском, приволжском и 
уральском Фо, их удельный вес составляет 25,6; 
16,9; 14,2 % соответственно. в связи с переходом 
республики бурятия и забайкальского края в состав 
дФо доля округа по числу лабораторий экспресс-
диагностики увеличилась до 18,8 %. наибольшее 
число лабораторий имеется в кемеровской обла-
сти (27), приморском крае  26), ханты-мансийском 
автономном округе (20), красноярском (17), 
пермском (16) и забайкальском (15) краях, киров-
ской (13), архангельской (13) и томской (12) об-
ластях. кроме того, число лабораторий и доступ-
ность исследований значительно варьирует на раз-
ных территориях внутри субъектов. как правило, 
лаборатории сосредоточены в областных центрах 
и крупных городах. в ряде субъектов высокая до-
ступность лабораторий связана с возможностью 
исследования клещей не только в учреждениях 
роспотребнадзора, но и в сети медицинских ор-
ганизаций: в архангельской области имеются ла-
боратории в мо 11 административных районов; 
в кемеровской области – в 22 районных мо и 
трех коммерческих (кемерово и новокузнецк); в 
приморском крае – в 4 мо владивостока и 15 мо 
его административных районов.

рис. 2. многолетняя динамика забо-
леваемости квэ в шести субъектах 
российской Федерации с максималь-
ной инцидентностью для данного 
Фо за 2010–2020 гг.

Fig. 2. Long-term dynamics of the in-
cidence of TBE in six constituent enti-
ties of the Russian Federation with the 
maximum incidence for this FD for 
2010–2020
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по результатам анализа материалов, представ-
ленных в референс-центр в 2019 г., показано, что 
объе мы исследований иксодовых клещей на вкэ и 
другие возбудители инфекций варьируют по регионам  
рФ от 1,5 тыс. экземпляров переносчиков (белго-
родская, воронежская, смоленская, кур анская, 
сахалинская, амурская области, еврейская авто-
номная область, республика алтай) до 13–16 тыс. 
в год (московская, ярославская, кировская, ниже-
городская, свердлов ская, кемеровская, ново сибир-
ская области, перм ский край). в москве и санкт-
петербурге ежегодно исследуют более 44 тыс. и 
21 тыс. клещей соответственно.

по показателю охвата лабораторным изучением 
инфицированности клещей патогенами можно кос-
венно судить о доступности экспресс-диагности ки. 
больше всего клещей, снятых с людей, исследовали в 
цФо, сзФо и пФо, где показатель охвата экспресс-
диагностикой составил более 80 %. причем в 
калужской, ярославской, калининградской, самар-
ской и оренбургской областях, а также в москве и 
санкт-петербурге исследуют 100 % поступивших 
в лаборатории переносчиков. в уФо и сФо этот 
показатель значительно ниже – 38,5 и 53,6 % соот-
ветственно, что свидетельствует о недостаточной 
обеспеченности территорий лабораториями с воз-
можностью проведения экспресс-диагностики на 
территориях, характеризующихся высоким уровнем 
присасывания клещей к людям и заболеваемости 
квэ. у менее чем половины людей, обратившихся 
в мо, клещи исследуются в вологодской (42,1 %), 
свердловской (40,6 %), кемеровской (37,4 %), 
томской (35,6 %) областях, ханты-мансийском 
автономном округе (32,1 %), республике тыва 
(28,2 %), то есть в субъектах с высоким уровнем 
регистрируемой обращаемости людей в мо после 
присасывания переносчиков и высокой инцидент-
ностью квэ.

на территории страны в учреждениях рос-
потребнадзора – центрах гигиены и эпидемиологии – 
исследование клещей на наличие антигена вкэ в 
иФа осуществляют на тест-системе производства 
ао «вектор-бест» (р.п. кольцово). тест-система 
ао «нпо микроген» (москва) производится в огра-
ниченном количестве по заказам. ее традиционно 
применяют в томской области и в референс-центре 
по мониторингу за квэ. для обнаружения рнк вкэ 
в подавляющем большинстве субъектов применяют 
мультиплексную тест-систему «амплисенс® TBEV, 
B. burgdorferisl, A. phagocytophilum, E. chaffeensis / 
E. muris-FL». ограниченное распространение по-
лучили тест-системы «реалбест рнк вкэ» (ниже-
городская, оренбургская и челябинская области) и 
«реалбест днк Borrelia burgdorferi s.l / рнк вкэ» 
(челябинская область, республики марий эл, 
алтай, татарстан, удмуртская республика, г. санкт-
петербург).

в эпидемический сезон 2020 г. исследовано на 
инфицированность возбудителями инфекций, пере-

даваемых клещами, более 375 тыс. особей перенос-
чика: 86,2 % – снятых с людей; 13,7 % – с объектов 
окружающей среды. доля исследований методом 
пцр в 2020 г. в учреждениях роспотребнадзора и 
мо составила 73 %, методом иФа – 17 %.

на наличие маркеров вкэ исследовано 
309694 экз. клещей, снятых с людей, и 51603 – 
с объек тов окружающей среды. инфицированность 
вкэ клещей была на уровне среднемноголетних 
значений. по результатам, полученным в учрежде-
ниях роспотребнадзора, вирусофорность клещей, 
снятых с людей, составила в среднем 1,34 %: с при-
менением метода от-пцр – 0,67 % (смп за 2015–
2019 гг. – 0,75 %), иФа – 1,59 % (смп – 4,01 %). 
с объектов окружающей среды – 1,08 %: по резуль-
татам от-пцр – 0,9 % (смп – 0,76), иФа – 1,49 % 
(смп – 2,49). в лабораториях других учреждений 
частота выявления рнк вируса кэ в клещах, снятых 
с людей, составила 1,41 %, вирусофорность по дан-
ным иФа – 3,13 %. 

частота выявления рнк вируса кэ в клещах, 
снятых с людей, варьировала по субъектам в 2020 г. 
от 0,01 до 5,24 %. высокий уровень показателя, пре-
вышающий смп в рФ, характерен для республики 
хакасия (5,2 %), удмуртской республики (2,9 %), 
ленинградской (2,5 %), архангельской (2,4 %) об-
ластей, красноярского края (2,4 %). наиболее вы-
сокие показатели вирусофорности по данным 
иФа зарегистрированы в омской области (5,3 %), 
республике тыва (5,0 %), удмуртской республике 
(4,1 %), респуб ликах коми (3,7 %) и алтай (3,1 %), 
ленинградской области (2,5 %). 

в клещах, собранных с объектов окружающей 
среды, высокие показатели наличия рнк вируса 
кэ установлены в 2020 г. в архангельской области 
(7,4 %), республике бурятия (7,0 %), республике 
карелия (5,8 %), красноярском крае (5,9 %). такие 
показатели в трех перечисленных субъектах (кроме 
красноярского края) могут быть обусловлены недо-
статочным объемом проведенных исследований – от 
100 до 137 особей. высокая вирусофорность клещей 
по данным иФа характерна для республики бурятия 
(5 %), свердловской области (3,7 %).

за 2015–2020 гг. выявлена статистически значи-
мая тенденция к снижению вирусофорности клещей, 
снятых с людей, по данным исследований с приме-
нением методов иФа и пцр. при анализе перенос-
чиков, собранных с объектов окружающей среды, 
методом пцр тренд на снижение инфицированности 
вирусом кэ достоверен, а методом иФа при сход-
стве картины изменений статистическая значимость 
падения вирусофорности не подтверждена. это 
очень важный факт, так как он позволяет в опреде-
ленной мере объяснить снижение заболеваемости 
квэ, наблюдающееся за рассматриваемый период, 
при отсутствии подобной тенденции по показателю 
обращаемости людей, пострадавших от клещей, в 
мо, а также инцидентности иксодовых клещевых 
боррелиозов.



Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2021; 1       Reviews 

13

Профилактика КВЭ. профилактические меры 
в отношении квэ включают в себя специфическую 
профилактику (вакцинация), экстренную серопрофи-
лактику (использование иммуноглобулина человека) 
и неспецифическую профилактику (борьба с пере-
носчиками, использование средств индивидуальной 
защиты). только применение комплексного подхода 
к профилактике позволяет обеспечить максималь-
ную защиту населения на эндемичных территориях.

в последние пять лет (2016–2019 гг.) наблюдал-
ся рост объемов вакцинации против квэ, что позво-
ляет говорить об увеличении иммунной прослойки 
населения. в 2020 г. против квэ привито 2,09 млн 
человек, что составляет 59,7 % от плана подлежащих 
вакцинации лиц, при этом дети составляют 52,2 %. 
по сравнению с предыдущим, 2019 г. наблюдается 
значительное снижение охвата населения привив-
ками. это может быть связано с ухудшением эпиде-
мической обстановки по новой коронавирусной ин-
фекции COVID-19. средний показатель вакциниро-
ванных в предыдущие пять лет держался на уровне 
80 %. при этом в 2020 г. уровень вакцинации более 
80 % достигнут в сахалинской, калининградской, 
оренбургской, ульяновской, тюменской, тверской, 
амурской областях, республиках алтай, марий эл 
и бурятия.

в 2020 г. среди обратившихся в мо по поводу 
присасывания клещей привитых от квэ было 38324 
человека (8,3 %). при этом зарегистрировано 13 слу-
чаев заболевания у привитых лиц (из них пять у де-
тей), что составляет 1,5 % от общего числа заболев-
ших. такие случаи наблюдались в сФо (8), дФо (2) 
и сзФо (1).

за 2020 г. экстренная профилактика иммуно-
глобулином проведена 111373 людям (из них 41004 
ребенка), обратившимся в мо по поводу присасыва-
ния клещей, что составляет 24,1 % от общего числа 
пострадавших. наибольший уровень серопрофилак-
тики проведен в сФо (27,1 %), уФо (27,8 %) и пФо 
(24,3 %). при этом из числа заболевших квэ (989 
случаев) серопрофилактика в 2020 г. проведена в 145 
(14,7 %), а в 2019 г. – 209 (13,4 %) случаях.

мероприятия неспецифической профилактики 
входят в комплекс мер, направленных на снижение 
заболеваемости населения квэ, одним из эффектив-
ных компонентов которых являются акарицидные 
обработки. в 2020 г. на территории рФ противо-
клещевые работы проведены на 139142,98 га фи-
зической площади, при кратности обработок 1,21. 
оперативная площадь акарицидных работ составила 
168214,6 га. в 2020 г. в стране планировалось прове-
сти акарицидные обработки на площади 150226,34 га. 
таким образом, фактически оперативная площадь 
проведенных работ превысила плановый показатель 
на 12,0 %. в сравнении в 2019 г. площади акарицид-
ных обработок снизились на 7,8 %, тем не менее 
превысили запланированные объемы, что указывает 
на недостатки планирования. в разрезе Фо по срав-
нению с предыдущим годом площади акарицидных 

работ возросли только в уФо (на 9,6 %). по осталь-
ным Фо сокращение объемов этих работ составило 
от 20,1 % (цФо) до 3,7 % (дФо).

на территориях летних оздоровительных учреж-
дений (лоу) противоклещевая обработка проведе-
на на 30029,2 га оперативной площади, что ниже 
запланированного объема на 21,0 % (38009,1 га). 
кратность обработок на территории лоу состави-
ла 1,21. таким образом, акарицидные обработки на 
объектах особо контроля проведены в недостаточ-
ном объеме, что также, вероятно, связано с огра-
ничительными мерами, введенными при пандемии 
COVID-19.

контроль качества акарицидных работ про-
веден на 64,6 % площадей, обработанных в 2020 г. 
по отдельным округам этот показатель варьирует 
от 50,3 % (уФо) до 90,6 % (дФо). на территориях 
лоу контроль качества проводится более тщатель-
но – 97,2 % по рФ (с учетом повторных обследова-
ний участков при повторных обработках). при этом 
по Фо процент контроля качества варьировал от 
69,1 % (сзФо) до 115,3 % (пФо). 

резкое снижение количества случаев квэ в 
2020 г. по сравнению с 2019 г. на фоне уменьшения 
объемов профилактических работ (вакцинации, ака-
рицидных обработок) может быть объяснено вве-
дением ограничительных мер во время эпидемии 
COVID-19, а также естественными процессами (сни-
жением вирусофорности переносчика).

Прогноз заболеваемости. расчет ожидаемой 
заболеваемости квэ в рФ на 2021 г. показывает, что 
инцидентность квэ составит (0,68±0,276) 0/0000 при 
95 % ди возможных случайных изменений от 0,0 
до 1,3 0/0000. за рассматриваемый период заболевае-
мость квэ в рФ изменяется в соответствии с урав-
нением линейной регрессии: Y = –0,141·Хi + 2,230, 
где Y – ожидаемая заболеваемость; Хi – номера по-
следовательных наблюдений от 1 до 10 (соответству-
ет 2011–2020 гг.). полученное уравнение объясняет 
(коэффициент детерминации – R2) 80 % наблюдае-
мой за базовый период изменчивости в уровне забо-
леваемости квэ. 

в цФо наблюдается минимальный для эндемич-
ных Фо страны уровень заболеваемости квэ (смп 
равен (0,2±0,02) 0/0000). временной ряд наблюдений 
стационарен (табл. 2). ожидается, что в 2021 г. ин-
цидентность квэ составит (0,16±0,017) 0/0000 с 95 % 
ди случайных колебаний от 0,12 до 0,19 0/0000. 

из 18 субъектов цФо только в пяти (28 %) в 
2020 г. выявлены случаи квэ. субъектом с макси-
мальным уровнем заболеваемости населения квэ 
является костромская область. инцидентность 
квэ в этом субъекте в 2,8 раза выше, чем в рФ, и в 
22 раза выше по сравнению с цФо. причем отсут-
ствует тренд к снижению заболеваемости (табл. 2). 
следовательно, в этом субъекте особенно необходим 
анализ достаточности и адресности проводимых мер 
профилактики квэ. 

в сзФо из 11 субъектов в семи (64 %) выявле-
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ны в 2020 г. случаи квэ. смп заболеваемости со-
ставил (1,9±0,13) 0/0000 с тенденцией к снижению это-
го показателя (табл. 2). ожидается, что в 2021 г. уро-
вень инцидентности квэ составит (1,2±0,32) 0/0000 
с 95 % ди случайных колебаний от 0,4 до 1,9 0/0000. 
субъектом с максимальным уровнем заболеваемо-
сти квэ в этом Фо является вологодская область, 
где отсутствует тенденция к ее снижению. смп ин-
цидентности квэ в этом субъекте в 3 раза выше, чем 
в рФ и в 2,6 раза выше по сравнению с смп забо-
леваемости в сзФо. необходим анализ и оптимиза-
ция тактики мер профилактики квэ на территории 
вологодской области.

в пФо смп заболеваемости населения квэ 
составил (1,2±0,14) 0/0000, но хорошо выражен-
ный тренд к снижению заболеваемости позволя-
ет ожидать в 2021 г. инцидентность болезни на 
уровне (0,6±0,39) 0/0000 с 95 % ди возможных слу-
чайных колебаний от 0,0 до 1,5 0/0000. из 14 субъек-
тов пФо в семи (50 %) в 2020 г. выявлены случаи 
квэ. наибольшая заболеваемость наблюдается в 
кировской области (смп – (7,3±0,93) 0/0000), на тер-

ритории которой снижение инцидентности квэ от-
сутствует (табл. 2). уровень заболеваемости в этой 
области в 4,6 раза выше, чем в рФ, и в 6 раз пре-
вышает смп, наблюдающийся в пФо. в 2020 г. 
число случаев квэ на территории кировской об-
ласти упало с 111, зарегистрированных в 2019 г., до 
45. однако, учитывая, что и в прошлые годы в этом 
субъекте происходили значительные колебания забо-
леваемости, прогноз на 2021 г. остается неблагопри-
ятным (табл. 2). несомненно, на территории области 
необходимо увеличение объемов и адресности мер 
профилактики квэ.

в уФо смп заболеваемости составил 
(2,8±0,48) 0/0000, что ниже только чем в сФо. из ше-
сти субъектов Фо лишь в одном (ямало-ненецкий 
автономный округ) не выявлено случаев квэ в 
2020 г. несмотря на высокий уровень инцидентно-
сти квэ, в уФо наблюдается хорошо выраженный 
тренд к снижению уровня заболеваемости (табл. 2). 
изменение интенсивности эпидемического процесса 
происходит настолько быстро, что значение 2011 г. 
(6,9 0/0000) стало статистически значимо (р<0,01) вы-

Таблица 2 / Table 2

Прогноз заболеваемости клещевым вирусным энцефалитом на территории российской федерации на 2021 г.  
с учетом 95 % доверительного интервала вариации ожидаемых значений

The TBE morbidity forecast in the Russian Federation for 2021 with reference to 95 % confidence interval of estimated value variation

Федеральные округа и субъекты в них  
с максимальным уровнем заболеваемости  

в 2010–2019 гг.
High prevalence federal districts  

and constituent entities in 2010–2019

прогноз на 2021 г. (0/0000)
Prognosis for 2021 (0/0000)

95 % ди вариации ожидаемого  
значения: нижняя ↔ верхняя границы 

(0/0000)
95 % confidence interval of estimated  

value variation: lowest ↔ highest (0/0000)

наличие тренда на снижение 
заболеваемости квэ  

за 2011–2020 гг.
Downward trend in TBE  
incidence in 2011–2020

центральный федеральный округ
Central Federal District 0,2±0,02 0,1 ↔ 0,2 нет

no

костромская область
Kostroma Region 4,4±0,33 3,6 ↔ 5,2 нет

no

северо-западный федеральный округ
North-Western Federal District 1,2±0,32 0,4 ↔ 1,9 тренд

yes

вологодский регион
Vologda Region 5,0±0,51 3,8 ↔ 6,1 нет

no

приволжский федеральный округ
Volga Federal District 0,6±0,39 0,0 ↔ 1,5 тренд

yes

кировская область
Kirov Region 7,3±0,93 5,2 ↔ 9,4 none

*уральский федеральный округ
*Ural Federal District 1,6±0,50 0,4 ↔ 2,8 тренд

yes

*курганская область
*Kurgan Region 3,0±0,34 2,2 ↔ 3,8 нет

no

сибирский федеральный округ
Siberian Federal District 2,5±0,92 0,4 ↔ 4,6 тренд

yes

красноярский край
Krasnoyarsk Territory 4,9±2,90 0,0 ↔ 11,6 тренд

yes

дальневосточный федеральный округ
Far-Eastern Federal District 0,9±0,25 0,4 ↔ 1,5 тренд

yes

приморский край
Primorsk Territory 1,3±0,10 0,0 ↔ 1,5 нет

no

примечание :  * – проведено сравнение отдельных резко отличающихся вариантов с данными о заболеваемости за 10 лет. в результате уста-
новлено (р<0,01), что значения наблюдений в уФо за 2011 г., а также в курганской области за 2011–2012 гг. при проведении прогноза заболеваемости 
квэ на 2021 г. необходимо исключить как выпадающие.

No te :  * – certain, marking contrast variants were compared with case rate data for the last 10 years It was established (P<0,01), that values in a series of 
observations in Ural Federal District in 2011, as well as in Kurgan region in 2011–2012 should be eliminated as aberrant when making prognosis of TBE case 
rate for 2021.
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падать из наблюдений базового периода и было ис-
ключено из анализа при проведении прогноза на 
2021 г. (табл. 2). с учетом этого факта ожидается, 
что в 2021 г. уровень заболеваемости квэ в уФо со-
ставит (1,6±0,50) 0/0000 при 95 % ди возможных слу-
чайных колебаний от 0,4 до 2,8 0/0000. отметим, что 
исключение из анализа данных 2011 г. не привело к 
нарушению тенденции на снижение заболеваемости 
квэ в уФо.

наибольший уровень заболеваемости среди 
субъектов уФо наблюдается в курганской области 
(спм составляет (5,1±1,63) 0/0000), где происходит 
статистически значимое снижение инцидентности 
болезни. как и в уФо, значение заболеваемости 
снижается резко, в связи с чем не только данные 
2011 г. (18,8 0/0000), но и 2012 г. (8,2 0/0000) статистиче-
ски значимо (р<0,01) отличаются от всех остальных 
лет наблюдений. после исключения этих двух значе-
ний тренд к снижению заболеваемости квэ в субъ-
екте перестает проявляться, что отражено в табл. 2. 
прогноз на 2021 г., проведенный по стационарному 
временному ряду, позволяет ожидать в 2021 г. по-
казатель заболеваемости квэ в курганской области 
на уровне (3,0±0,34) 0/0000 с 95 % ди возможных слу-
чайных колебаний от 2,2 до 3,8 0/0000. таким образом, 
степень различий в инцидентности квэ на терри-
тории курганской области в сравнении с другими 
территориями уФо и рФ постепенно нивелируется. 
несмотря на наблюдающуюся положительную дина-
мику в развитии эпидемического процесса квэ на 
территории области, недопустимо снижение объе-
мов мер профилактики болезни, чтобы избежать ее 
рецидива.

в сФо на протяжении нескольких десятилетий 
наблюдается самый высокий уровень заболеваемо-
сти населения квэ среди Фо. не стал исключением 
и 2020 г. (2,8 0/0000) с регистрацией случаев болезни 
в девяти из десяти субъектов (отсутствовала заболе-
ваемость в республике тыва). смп инцидентности 
квэ за 2011–2020 гг. составил (5,6±0,59) 0/0000  при 
выраженном линейном тренде к снижению заболева-
емости. с учетом этого факта, ожидается, что в 2021 г. 
заболеваемость квэ в сФо составит (2,5±0,92) 0/0000 
при 95 % ди возможных случайных колебаний от 
0,4 до 4,6 0/0000 (табл. 2). следует учитывать, что с 
выводом из состава Фо в 2018 г. двух субъектов с 
высокой инцидентностью квэ (республика бурятия 
и забайкальский край) заболеваемость квэ в сФо 
будет и в дальнейшем снижаться.

наиболее эпидемиологически значимым 
в отношении квэ на территории сФо являет-
ся красноярский край (смп заболеваемости – 
(12,5±1,51) 0/0000), где наблюдается устойчивый 
тренд на снижение инцидентности болезни (табл. 2). 
несмотря на благоприятное развитие эпидемиоло-
гической обстановки, даже в год минимума заболе-
ваемости квэ на территории края (2020 г. – 5,6 0/0000) 
этот показатель в 3,5 раза выше, чем по рФ, и равен 
смп для края в целом. прогноз заболеваемости квэ 

на территории красноярского края в 2021 г. дает зна-
чение (4,9±2,90) 0/0000 при 95 % ди возможных слу-
чайных колебаний от 0,0 до 11,6 0/0000 (табл. 2).

дФо относится к Фо с относительно низ-
ким уровнем заболеваемости квэ (смп ра-
вен (1,4±0,11) 0/0000), где наблюдалось устойчи-
вое улучшение эпидемиологической обстановки 
(табл. 2). однако недавнее включение в состав дФо 
республики бурятия и забайкальского края (2018 г.) 
с неблагополучной по этой инфекции эпидемиоло-
гической обстановкой в ближайшие годы приведет 
к ухудшению ситуации на территории этого Фо. на 
основе анализа базового периода заболеваемости 
(2011–2020 гг.) ожидается, что в 2021 г. инцидент-
ность квэ в дФо составит (0,9±0,25) 0/0000 с 95 % ди 
возможных случайных колебаний от 0,4 до 1,5 0/0000. 

за рассматриваемый базовый период наблюде-
ний наибольшая инцидентность квэ на территории 
дФо наблюдалась в приморском крае (смп равен 
(1,3±0,10) 0/0000), причем до 2020 г. проявлялся тренд 
к снижению заболеваемости. однако в 2020 г. толь-
ко в этом субъекте инцидентность квэ повысилась 
по сравнению с 2019 г. (с 0,9 до 1,6 0/0000). этого дву-
кратного роста заболеваемости оказалось достаточ-
но, чтобы нивелировать тенденцию к ее снижению 
(табл. 2). ожидается, что в 2021 г. заболеваемость 
квэ в приморском крае составит (1,3±0,10) 0/0000 с 
95 % ди возможных случайных колебаний от 0,0 до 
1,5 0/0000. важно отметить, что наиболее эпидемио-
логически значимым субъектом в отношении квэ в 
дФо в ближайшие годы будет республика бурятия: 
смп за 2011–2020 гг. составляет (4,3±0,51) 0/0000, 
то есть в 3,3 раза выше, чем в приморском крае, 
причем отсутствует снижение заболеваемости. 
следовательно, особое внимание организаций 
роспотребнадзора и здравоохранения следует об-
ратить на профилактику заболеваемости населения 
квэ в приморском и забайкальском краях и, осо-
бенно, на территории республики бурятия.

в заключение подчеркнем, что все прогнози-
руемые значения квэ реализуются при отсутствии 
существенных изменений от многолетних норм в 
действии абиотических (температура, высота снеж-
ного покрова, количество осадков и т.д.), биотиче-
ских (обилие прокормителей клещей – переносчи-
ков вируса), антропогенных (поллютанты, процес-
сы урбанизации, изменение ландшафтов и т.п.) и 
социально-экономических факторов (продолжение 
ограничений, связанных с COVID-19). несомненно, 
изменение объемов профилактических мер в субъек-
тах страны также отразится на инцидентности квэ. 
усиление действия факторов направленного сниже-
ния заболеваемости, особенно в субъектах с высокой 
инцидентностью квэ, позволит обеспечить даль-
нейшее улучшение эпидемической обстановки как в 
отдельных Фо, так и на территории рФ в целом.
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в обзоре представлен анализ эпидемиологической и эпизоотологической ситуации по крымской геморра-
гической лихорадке (кгл) в российской Федерации в 2020 г., в течение которого зарегистрировано 32 случая 
заболевания кгл, что является минимальным показателем с начала активизации природного очага кгл в 1999 г. 
уровень летальности составил 3,1 %. заболеваемость регистрировалась в ростовской, астраханской областях, 
ставропольском крае, республиках дагестан и калмыкия, отмечено значительное снижение уровня заболеваемо-
сти кгл во всех субъектах Южного и северо-кавказского федеральных округов. выявлен завозной случай кгл 
в г. москве из республики крым. сезонность заболеваемости, профессиональный, возрастной состав больных 
кгл, пути передачи возбудителя инфекции, особенности клинического течения болезни в 2020 г. соответствова-
ли данным многолетних наблюдений. эпизоотологический мониторинг территории природного очага кгл по-
казал, что в 2020 г. на стационарных точках наблюдения численность имаго Hyalomma marginatum и процент 
положительных на наличие маркеров вируса крымской-конго геморрагической лихорадки (вируса ккгл) пу-
лов иксодовых клещей соответствовали среднемноголетним показателям, что свидетельствует о сохраняющемся 
эпизоотологическом неблагополучии территории природного очага кгл в россии. сохраняющиеся высокие по-
казатели численности и инфицированности клещей H. marginatum могут способствовать развитию неблагопри-
ятной эпидемиологической обстановки на юге российской Федерации с возможным ростом заболеваемости кгл 
в россии в 2021 г.
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Abstract. The review presents an analysis of the epidemiological and epizootiological situation on Crimean hemor-
rhagic fever in the Russian Federation in 2020. During the stated period, 32 CHF cases were registered, which is the 
minimum indicator since the activation of the natural focus of CHF in 1999. The mortality rate was 3.1 %. The incidence 
was recorded in the Rostov, Astrakhan Regions, Stavropol Territory, the Republics of Dagestan and Kalmykia. A signifi-
cant decrease in the incidence of CHF was noted in all entities of the Southern Federal District and the North-Caucasian 
Federal District. An imported from the Republic of Crimea case of CHF was detected in Moscow. The seasonality of 
morbidity, occupational, and age composition of CHF patients, modes of transmission, features of the clinical course of 
the disease in 2020 corresponded to the data of long-term observations. Epizootiological monitoring of the territory of 
the CHF natural focus showed that the abundance of Hyalomma marginatum adults and the percentage of Ixodidae tick 
pools positive for the presence of CCHF virus markers corresponded to the average long-term indicators at stationary ob-
servation points in 2020 , which indicates the persisting epizootiological disadvantage of the territory of the natural CHF 
focus in the Russian Federation. The persisting high numbers and infection rate of H. marginatum ticks can contribute to 
the development of an unfavorable epidemiological situation in the south of the country with a possible increase in the 
incidence of CHF in the Russian Federation in 2021. 
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forecast.
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крымская геморрагическая лихорадка (кгл) – 
особо опасное инфекционное заболевание человека, 
распространенное в европе, азии и африке, для ко-
торого характерна спорадическая заболеваемость с 
возникновением эпидемических вспышек с высокой 
летальностью (3–20 %, а при тяжелых формах – до 
50 %) [1–2]. 

вирус крымской-конго геморрагической 
лихорадки (Crimean-Congo hemorrhagic fever 
orthonairovirus) является одним из наиболее ши-
роко географически распространенных арбовиру-
сов, имеющих значение для здравоохранения [3–6]. 
спорадические случаи заболевания кгл и эпидеми-
ческие вспышки регистрируются в странах африки 
(демократическая республика конго, Южно-афри-
канская республика, нигерия, сенегал, уганда, 
танзания, мавритания, кения) [7], странах ближнего 
востока (иран, ирак, объединенные арабские 
эмираты, саудовская аравия, оман) [8–14], азии 
(пакистан, афганистан, таджикистан, узбекистан, 
казахстан, китай) [15–20], Юго-восточной европы 
(болгария, албания, косово, турция, греция и 
испания) [21–28]. отмечались заносные случаи 
кгл на неэнзоотичные территории: в германию из 
болгарии (2001 г.) и афганистана (2009, 2012 гг.), во 
Францию из сенегала (2004 г.), в великобританию из 
афганистана (2012 г.) и болгарии (2014 г.) [29–32]. 

в 2020 г., по данным ProMED-mail, случаи кгл 
выявлены в турции – 480 случаев (15 летальных), 
иране – 38 (5 летальных), мали – 14 (7 летальных), 
пакистане – 5 (2 летальных), индии – 4 (1 леталь-
ный), испании – 2 (1 летальный), уганде – 2. в Юар, 
болгарии, казахстане и сенегале выявлено по одно-
му случаю заболевания.

в последние десять лет наблюдается рост чис-
ла случаев заболевания кгл в мире, синхронные 
подъемы заболеваемости кгл регистрировались в 
странах со схожим географическим положением и 
природно-климатическими условиями [27]. рост 
уровня заболеваемости кгл может быть связан с из-
менением экологических и природно-климатических 
условий в отдельных регионах [33–36]. в частности, 
изменения климата могут оказывать влияние на чис-
ленность и территориальное распространение пере-
носчиков вируса крымской-конго геморрагической 
лихорадки (вируса ккгл) – иксодовых клещей, а 
также птиц и мелких млекопитающих, являющих-
ся прокормителями преимагинальных фаз иксодо-
вых клещей, и приводить к изменениям эпидемио-
логической и эпизоотологической обстановки по 
кгл [33–37]. 

цель работы – анализ эпидемиологической и 
эпизоотологической ситуации по кгл в россии в 
2020 г. и прогноз заболеваемости на 2021 г.

Анализ заболеваемости КГЛ в России в 2020 г. 
случаи заболевания кгл в субъектах Южного и 
северо-кавказского федеральных округов россии 
(ЮФо и скФо) ежегодно регистрируются с 1999 г. 
рост заболеваемости наблюдался с 1999 по 2007 г. 
и с 2012 по 2016 г., в период с 2008 по 2010 г. и в 
2017–2018 гг. отмечалось снижение уровня заболе-
ваемости кгл (рис. 1).

в 2020 г. в рФ выявлено 32 случая кгл, что на 
76,1 % меньше, чем в 2019 г. (134 случая) и в 3,1 раза 
ниже среднемноголетних значений (в 2010–2019 гг. – 
в среднем 99,6 случаев в год). уровень летальности 
кгл в 2020 г. составил 3,1 %, зарегистрирован 1 ле-
тальный исход заболевания (средний уровень леталь-
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рис. 1. заболеваемость кгл в российской Федера-
ции в 1999–2020 гг.

Fig. 1. The incidence of CHF in the Russian Fede-
ration in 1999–2020
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ности в 2010–2019 гг. – 2,8 %). спорадическая забо-
леваемость кгл зарегистрирована в пяти субъектах 
ЮФо и скФо, кроме того, в москве выявлен завоз-
ной случай кгл из республики крым. заболевания 
регистрировали преимущественно в ростовской об-
ласти (16 случаев), ставропольском крае (8 случаев). 
кроме того, 4 случая кгл выявлено в республике 
калмыкия, 2 случая (1 летальный) – в астраханской 
области, 1 – в республике дагестан. 

относительно среднемноголетнего уров-
ня количество случаев заболевания кгл в 2020 г. 
снизилось в ставропольском крае – в 3,9 раза 
(в 2010–2019 гг. регистрировались в среднем 
31,4 случая в год, ежегодно выявлялись от 15 до 
60 больных кгл), в ростовской области – в 2,8 раза  
(44,6 случая/год, от 16 до 79 больных), в республике 
калмыкия – в 2,6 раза (10,4 случая/год, от 0 до 25 боль-
ных), в республике дагестан – в 2,7 раза (2,7 случая 
заболевания в год, ежегодно регистрировалось от 0 
до 13 больных), в астраханской области – в 2,5 раза 
(5,0 случая/год, от 0 до 12 больных). в волгоградской  
области в 2020 г. не отмечалось случаев заболевания 
кгл (в 2010–2019 гг. в среднем регистрировалось 
5,4 случая/год, от 0 до 14 больных кгл). 

территориальное распространение случаев  
кгл в 2020 г. представлено на рис. 2. больные кгл 
выявлены на территории пяти административ-
ных районов ставропольского края (арзгирском, 
апанасенковском, нефтекумском, ипатовском, 
красногвардейском), восьми районов ростовской 
области (зимовниковском, красносулинском, моро-
зовском, октябрьском, пролетарском, саль ском, 
целинском, волгодонском), трех районов рес пуб-
лики калмыкия (октябрьском, приютненском, 
яшалтинском), двух районов астраханской обла-
сти (володарском, камызякском), в г. махачкале 
республики дагестан.

показатель заболеваемости на 100 тыс. населе-
ния в 2020 г. наиболее высоким был в республике 

калмыкия – 1,47, в ростовской области – 0,38, в 
ставропольском крае – 0,25.

пик заболеваемости зарегистрирован в мае и 
июне (29,0 и 48,4 % от всех больных соответствен-
но), спад – в июле и августе (12,9 и 3,2 % соответ-
ственно). 

инфицирование людей происходило при реа-
лизации трансмиссивного механизма передачи ви-
руса крымской-конго геморрагической лихорад-
ки. в 67,7 % случаев инфицирование произошло 
при укусе клеща, в 25,8 % случаев – при контакте 
с клещом, в т.ч. при наползании клещей на незащи-
щенные кожные покровы, снятии клещей с сельско-
хозяйственных животных и раздавливании их без 
средств индивидуальной защиты. в 35,5 % случаев 
укус и контакт с клещом происходил при уходе за 
сельскохозяйственными животными, в 22,6 % – при 
нахождении в природных биотопах и в 16,1 % – при 
выполнении полевых работ. 

анализ клинических проявлений кгл показал, 
что у 71 % больных наблюдалась клиническая форма 
без геморрагических проявлений. преобладающей 
была среднетяжелая форма течения болезни (83,9 % 
от всех случаев заболевания), доля случаев тяжелого 
течения болезни составила 16,1 %. обращает на себя 
внимание практически полное отсутствие случаев с 
легким течением болезни. все случаи заболевания 
подтверждены лабораторно.

Эпизоотологический мониторинг природного 
очага КГЛ. погодно-климатические условия зимы 
2019–2020 гг. на территории юга европейской части 
россии были благоприятными (в пределах темпера-
турного оптимума) для перезимовки иксодовых кле-
щей – основных переносчиков возбудителя кгл – 
Hyalomma marginatum. в точках долговременного на-
блюдения (восточные районы ставропольского края) 
среднесуточная температура воздуха в декабре со-
ставила +3,4 °с, в январе +2,1 °с, в феврале +3,5 °с. 
средняя температура зимних месяцев 2020 г. +3,0 °с, 

рис. 2. территориальное распределение 
случаев кгл в рФ в 2020 г.:
1 – волгоградская область; 2 – ростовская об-
ласть; 3 – астраханская область; 4 – республика 
калмыкия; 5 – краснодарский край; 6 – ставро-
польский край; 7 – республика дагестан; 8 – ка-
рачаево-черкесская республика; 9 – кабар дино-
балкарская республика; 10 – респуб лика крым

Fig. 2. Territorial distribution of CсHF cases 
in the Russian Federation in 2020:
1 – Volgograd Region; 2 – Rostov Region;  
3 – Astrakhan Region; 4 – Kalmyk Republic;  
5 – Krasnodar Territory; 6 – Stavropol Territory;  
7 – Dagestan Republic; 8 – Karachai-Cherkess  
Re public; 9 – Kabardino-Balkar Republic; 10 –  
Re pub lic of Crimea
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что на 1,6 °с выше, чем зимой 2019 г. (+1,4 °с). 
среднесуточная температура воздуха в марте 2020 г. 
+10,6 °с (в марте 2019 г. +7,7 °с). в первой декаде 
марта среднесуточные температуры воздуха колеба-
лись в пределах оптимума для активизации клещей 
H. marginatum (+10 °с … +18,5 °с): не отмечены 
резкие перепады дневных и ночных температур, ее 
отрицательные значения, а также атмосферные осад-
ки в виде снега. повышение температуры до опти-
мальных значений для активизации H. marginatum 
на территории ставропольского края отмечено на 
месяц раньше, чем в 2019 г. активизация имаго 
H. marginatum произошла в начале второй декады 
марта 2020 г. пик активности имаго H. marginatum 
отмечен в апреле-мае 2020 г. при достижении сред-
несуточной температуры воздуха +20 °с и выше.

по результатам проведенного эпизоотологиче-
ского мониторинга в точках долговременного на-
блюдения в весенний период (март – апрель) 2020 г. 
на крупном рогатом скоте (крс) иксодовые клещи 
представлены следующими видами: H. scupense, 
H. marginatum, Dermacentor marginatus, D. reticulatus. 
доминирующим видом иксодид на крс в ранневе-
сенний период был клещ H. scupense (65,0–98,3 % 
от всех собранных), что соответствует фенологии 
данного вида. в третьей декаде марта 2020 г. индекс 
встречаемости взрослых клещей H. marginatum на 
крс составил 21,0 %, индекс обилия – 1,5. пик ак-
тивности имаго H. marginatum пришелся на вторую 
декаду мая 2020 г. индекс встречаемости на скоте – 
82,0 %, средний индекс обилия взрослых особей 
H. marginatum – 4,5.

таким образом, погодно-климатические по-
казатели, как и показатели численности клеща 
H. marginatum в 2020 г., не могли стать причиной рез-
кого снижения количества зарегистрированных боль-
ных кгл. однако, по крайней мере в ставропольском 
крае, резко (на 35 %) снизилось количество лиц, об-
ратившихся в лечебно-профилактические организа-
ции по поводу укусов клещами. 

на базе лабораторий противочумных учреж-
дений и Фбуз «центр гигиены и эпидемиологии» 
в субъектах ЮФо, скФо в 2020 г. методами иФа 
и пцр на наличие антигена и рнк вируса ккгл в 
2020 г. исследована 3021 проба иксодовых клещей, 
выявлено 132 положительных (4,4 %), что соответ-
ствует среднемноголетним показателям (в 2010–
2019 гг. процент положительных пулов иксодовых 
клещей составил 4,3). в 2020 г. доля положитель-
ных проб, по сравнению со средним показателем 
за последние десять лет, увеличилась в ростовской 
области до 26,7 % (в 2010–2019 гг. – 17,6 %) и 
республике ингушетия до 4,3 % (в 2010–2019 гг. – 
3,9 %). в ставропольском крае доля проб, в которых 
выявлены маркеры вируса ккгл, снизилась – 3,6 % 
(в 2010–2019 гг. – 6,1 %). 

таким образом, в российской Федерации в 
2020 г. зарегистрировано минимальное количество 
больных кгл с начала активизации природного оча-

га кгл в 1999 г., отмечено значительное снижение 
уровня заболеваемости кгл во всех субъектах ЮФо 
и скФо.

погодно-климатические условия зимы 2019–
2020 гг. на территории юга европейской части 
россии были благоприятными для перезимовки ик-
содовых клещей, повышение температуры до опти-
мальных значений для активизации H. marginatum 
отмечено на месяц раньше, чем в 2019 г. на ста-
ционарных точках долговременного наблюдения за 
природным очагом кгл в 2020 г. численность имаго 
H. marginatum и процент положительных на наличие 
маркеров вируса ккгл пулов иксодовых клещей со-
ответствовали среднемноголетним показателям, что 
свидетельствует о сохраняющемся эпизоотологиче-
ском неблагополучии территории природного очага 
кгл в российской Федерации. 

сохраняющиеся высокие показатели числен-
ности и инфицированности клещей H. marginatum 
могут способствовать развитию неблагоприят-
ной эпидемической обстановки на юге российской 
Федерации с возможным ростом заболеваемости 
кгл в россии в 2021 г.
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хантавирусные болезни – нетрансмиссивные 
зоонозные болезни человека, протекающие по типу 
геморрагической лихорадки со специфическим по-

ражением почек в странах азии и европы или в виде 
прогрессирующей легочной недостаточности вслед-
ствие респираторного дистресс-синдрома в странах 
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ханТавируСнЫе БолеЗни: оБЗор эпидемиологичеСКой СиТуации  
и эпидемиологичеСКих риСКов в регионах мира

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

целью обзора является характеристика современной эпидемиологической и эпизоотологической ситуации в 
природных очагах хантавирусных болезней в разных регионах мира, анализ литературных данных. в настоящее 
время хантавирусные болезни являются весьма актуальной угрозой санитарно-эпидемиологическому благопо-
лучию населения во всем мире, которая может серьезно осложнить эпидемиологическую ситуацию. ежегодно во 
всем мире регистрируется около 200 тыс. случаев заболевания, при этом интенсивность и динамика заболеваемо-
сти значительно варьируют в разных регионах мира. в то время как в китае – стране с наибольшим ежегодным 
количеством случаев заболевания во всем мире – общая динамика заболеваемости приобретает тенденцию к 
снижению, что, по-видимому, связано с широким применением средств специфической профилактики болезни, 
число случаев заболевания в европейских странах, наоборот, показывает явный рост. в российской Федерации в 
настоящее время геморрагическая лихорадка с почечным синдромом (глпс) является наиболее распространен-
ной природно-очаговой болезнью вирусной этиологии. данные о распространении хантавирусной инфекции в 
регионах Юго-восточной азии и африканского континента требуют дальнейшего изучения, однако вполне оче-
видно, что хантавирусная инфекция является недооцененной проблемой общественного здравоохранения в этих 
регионах, а ее масштабы, в связи с широким распространением носителей, могут быть гораздо значительнее, чем 
известно на сегодняшний день.

Ключевые слова: хантавирусные болезни, хантавирусный пульмональный синдром, геморрагическая лихорад-
ка с почечным синдромом, эпидемиологическая ситуация, природные резервуары, возбудители. 
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Abstract. The purpose of this review is to characterize the current epidemiological and epizootiological situation in 
natural foci of hantavirus diseases in different regions of the world, and to analyze the literature data available. Currently, 
hantavirus diseases are a very urgent threat to the sanitary and epidemiological well-being of the population around the 
world, which can cause serious complications of the epidemiological situation. About 200 thousand cases of the disease 
are registered every year around the world, while the intensity and dynamics of the incidence varies significantly in 
different regions of the world. While in China – the country with the largest annual number of cases worldwide – the 
overall dynamics of the incidence has a downward trend, which is apparently due to the widespread use of specific dis-
ease prevention tools; the number of cases in European countries, on the contrary, shows a clear increase. In the Russian 
Federation, hemorrhagic fever with renal syndrome (HFRS) is currently the most common natural-focal disease of viral 
etiology. Data on the prevalence of hantavirus infection in the regions of South-East Asia and the African continent re-
quire further investigation, but it is quite obvious that hantavirus infection is a very underestimated public health issue in 
these regions, and its scale, due to the wide spread of carriers, may be much more considerable than is currently known.
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северной и Южной америки. оба заболевания име-
ют сходный патогенез, характеризующийся измене-
ниями свертываемости крови, расширением сосудов 
и нарушениями барьерной функции капилляров, 
приводящими к геморрагиям и воспалительным про-
цессам в пораженных органах.

в настоящее время хантавирусные болезни 
являются весьма актуальной угрозой санитарно-
эпидемиологическому благополучию населения во 
всем мире, которая может серьезно осложнить эпи-
демиологическую ситуацию. данные обстоятель-
ства во многом обусловлены изменчивостью генома 
хантавирусов, приводящей к появлению новых ти-
пов и генетических вариантов с высокой вирулент-
ностью в регионах мира. к настоящему времени в 
международном комитете таксономии вирусов за-
регистрировано более 40 хантавирусов. вопрос 
о реальном количестве существующих в природе 
хантавирусов остается открытым, как и вопрос об 
эпидемической опасности еще не выявленных хан-
тавирусов, их природных резервуарах и носителях. 
пространственное распределение очагов инфекции 
и характер циркуляции возбудителя в природных 
очагах каждого хантавируса обусловлены распро-
странением, биотопической приуроченностью и 
экологическими особенностями их резервуарного 
хозяина [1]. различные виды вирусов имеют тесные 
связи со своими природными носителями, превра-
щая их в естественные резервуары, представляющие 
источник инфекции для человека. видовой состав 
животных, инфицированных хантавирусами, в раз-
личных регионах мира на сегодняшний день на-
считывает 84 вида из 14 семейств млекопитающих. 
кроме того, антиген хантавируса обнаружен у 16 ви-
дов птиц. Штаммы хантавируса выделены в китае от 
пяти видов гамазовых и одного вида краснотелковых 
клещей, а также от трех видов блох. ввиду огромно-
го разнообразия животных – резервуаров инфекции 
и учащающихся контактов человека с инфицирован-
ными животными в их естественных условиях оби-
тания (вырубка лесов, освоение новых территорий) 
возникновение хантавирусной болезни все чаще на-
блюдается в различных климатических зонах, что 
делает хантавирусную болезнь убиквитарным забо-
леванием.

ежегодно во всем мире хантавирусными болез-
нями заболевает около 200 тыс. человек, при этом ин-
тенсивность и динамика заболеваемости значитель-
но варьируют в разных регионах мира. в то время 
как в китае – стране с наибольшим ежегодным коли-
чеством случаев заболевания во всем мире – общая 
динамика заболеваемости приобретает тенденцию 
к снижению, что, по-видимому, связано с широким 
применением средств специфической профилактики 
болезни, число случаев заболевания в европейских 
странах, наоборот, показывает явный рост. кроме 
того, в связи с развитием диагностических техноло-
гий и нарастающего интереса среди исследователей 
к хантавирусным болезням очаги этого заболевания 

все чаще открывают на новых, ранее малоизученных 
территориях. целью обзора в связи с этим является 
характеристика современной эпидемиологической и 
эпизоотологической ситуации в природных очагах 
хантавирусных болезней в разных регионах мира.

Распространение хантавирусов в Европей-
ском регионе. хантавирусы, циркулирующие в ре-
гионе, вызывают у населения заболевание, сопро-
вождающееся специфическим поражением почек, – 
геморрагическую лихорадку с почечным синдро-
мом (глпс). по данным европейского бюро воз, 
регистрация болезни в регионе ведется с 1963 г. на 
севере и в центральной части европы случаи забо-
левания глпс отмечаются ежегодно. среди пато-
генных для человека хантавирусов на территории 
европы циркулируют: Puumala (PUUV) – в стра-
нах северной и центральной европы; Dobrava 
(DOBV) – в странах Юго-восточной европы; Seoul 
(SEOV) – повсеместно. 

глпс регистрируется в большинстве европей-
ских стран. ежегодные показатели заболеваемости 
сильно отличаются в разных странах, а также в раз-
ные годы. за период с 2000 по 2009 год в среднем 
ежегодно в европейских странах регистрировалось 
3138 случаев заболевания глпс [2]. за последнее 
десятилетие, с 2010 по 2019 год, зарегистрировано 
29567 случаев заболевания глпс в 29 странах регио-
на. в среднем в год регистрировалось 2957 случаев 
заболевания. основная доля заболевших отмечена в 
Финляндии (75,9 %) и германии (12,9 %).

наиболее распространенным европейским хан-
тавирусом является PUUV (96 % всех циркулирую-
щих хантавирусов в регионе), основным носите-
лем которого считается береговая полевка (Myodes 
glareolus). вирус широко распространен на большей 
части континента, за исключением великобритании 
и прибрежных районов средиземноморья. боль-
шинство случаев глпс, ассоциированных с PUUV, 
регистрируется в Финляндии, германии, Швеции 
и Франции. первый случай заболевания глпс в 
Швейцарии зарегистрирован в 2008 г., в последую-
щем случаи стали отмечаться ежегодно. в греции и 
венгрии ежегодно регистрируются единичные слу-
чаи заболевания, однако, по оценочным данным, в 
этих странах зарегистрирован самый высокий про-
цент серопозитивных лиц среди здоровых людей. 
антитела к хантавирусу PUUV также обнаружены 
в ходе сероэпидемиологических обследований в 
италии, литве и испании [3–5]. однако в этих стра-
нах не зарегистрировано ни одного клинического 
случая глпс. заболеваемость в регионе регистри-
руется круглогодично. доля заболевших мужчин в 
структуре заболеваемости превалирует над женской 
заболеваемостью [6]. случаи заболевания отмеча-
ются во всех возрастных категориях (от 1 года до 
80 лет). большинство случаев заболевания прихо-
дится на лиц от 20 до 50 лет.

в странах Юго-восточной европы циркулирует 
в основном хантавирус Dobrava (DOBV). впервые 
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вирус обнаружен в желтогорлой мыши (Apodemus 
flavicollis), пойманной рядом с деревней добрава в 
Югославии в 1992 г. [7]. геновариант хантавируса 
добрава (DOBV-Af) – A. flavicollis, циркулирующий, 
как правило, на территории балканских стран, вы-
зывает тяжелое заболевание, сопровождающееся 
летальностью до 12 % [8]. природные очаги глпс, 
обусловленные хантавирусом Dobrava (DOBV-Aa), 
ассоциированные с основным носителем – полевой 
мышью (Apodemus agrarius), выявлены в странах 
центральной европы в 1999 г. [9]. при этом клини-
ческое течение инфекции, вызванной геновариан-
том добрава – A. agrarius (DOBV-Aa), характери-
зуется более легким течением и не сопровождается 
летальными исходами. в 2000 г. вирусу присвоено 
собственное название в честь эстонского острова 
сааремаа (SAAV), где впервые и был выделен вирус. 
в настоящее время вирус распространен на террито-
рии центральной и западной европы и чаще всего 
встречается в дании, словении и эстонии.

в ряде европейских стран в разные годы отме-
чали наличие сочетанных природных очагов ханта-
вирусной инфекции. так, совместная циркуляция 
вирусов PUUV и DOBV-Af выявлена на балканском 
полуострове. в германии регистрировали местные 
случаи заболевания, обусловленные PUUV и SAAV. 
циркуляция вирусов PUUV и DOBV также под-
тверждена в турции, польше, чешской республике, 
литве и латвии [10].

гораздо реже в европейском регионе регистри-
руются случаи заболевания глпс, вызванные хан-
тавирусом Seoul (SEOV). основными резервуара-
ми данного вируса считаются серые крысы (Rattus 
norvegicus), которые распространены практически 
повсеместно, в связи с чем SEOV-обусловленные 
случаи заболевания глпс встречаются в раз-
ных странах региона, без конкретной привязки 
к ландшафтам [11]. случаи заболевания отмеча-
лись во Франции, великобритании, Швеции [12]. 
в соединенном королевстве описаны случаи забо-
левания глпс-SEOV, связанные как с дикими, так и 
с домашними крысами [13–14]. 

кроме того, на большей территории европы в по-
пуляциях обыкновенной полевки (Microtus obscurus) 
циркулирует хантавирус, патогенность которого до 
сих пор считается неустановленной, – тульский хан-
тавирус (TULV). однако исследования, проведенные 
во Франции в 2015 г., подтверждают теорию о том, 
что именно этот хантавирус явился причиной случа-
ев заболевания глпс среди людей [15]. случаи за-
болевания глпс, протекающие в очень легкой фор-
ме, вызванные хантавирусом TULV, также описаны в 
Швейцарии и германии [16].

в российской Федерации регистрируются пато-
генные для человека хантавирусы: Puumala (PUUV), 
Seoul (SEOV), Amur (AMRV), Hantaan (HTNV) и 
Dobrava (DOBV), – а также широко распространены 
очаги хантавирусов с неустановленной патогенно-
стью для человека: TULV – на территории европей-

ской части россии, серотип Topograf, обнаруженный 
на таймыре, хантавирус Khabarovsk, присутствую-
щий в природных очагах дальнего востока россии 
[17–24]. 

по данным роспотребнадзора, в течение послед-
них двадцати лет глпс на территории российской 
Федерации является доминирующей нозоформой 
среди группы природно-очаговых инфекций, со-
ставляя значительную долю (34,9–49,5 %) всех за-
болевших. в российской Федерации в настоящее 
время глпс является наиболее распространенной 
природно-очаговой болезнью вирусной этиологии. 

с момента начала официальной регистрации за-
болевания в стране (1978 г.) по 2019 год включитель-
но зарегистрировано свыше 278996 случаев заболе-
вания глпс, большая часть из которых отмечена на 
территории европейской части страны. на европей-
ские очаги россии в разные годы приходилось от 80 
до 95 % случаев заболевания глпс от общероссий-
ских показателей [25]. в основном заболеваемость 
на данной территории ассоциирована с вирусом 
PUUV. для данного вируса характерна заболевае-
мость в летне-осенний период, с преимущественным 
поражением городского населения. дети до 14 лет и 
люди старше 60 лет в общей структуре заболеваемо-
сти составляют небольшой процент. в основном за-
болевают люди наиболее трудоспособного возраста, 
что может объясняться их более активным социаль-
ным поведением в местах естественного пребыва-
ния рыжей полевки (основной носитель вируса): в 
лесных массивах или на расположенных вблизи них 
садовых или огородных участках [26–27]. в россии 
пространственное распространение вируса PUUV во 
многом совпадает с ареалом его основного носителя, 
а самые активные природные очаги по большей ча-
сти приурочены к ландшафтным зонам пойменных 
широколиственных и хвойно-широколиственных ле-
сов, лесных оврагов, лесных массивов с густым под-
леском приволжского федерального округа [28–30]. 

на дальнем востоке российской Федерации в 
основном циркулируют три патогенных для челове-
ка хантавируса: Hantaan (HTNV), Amur (AMRV) и 
Seoul (SEOV). наибольшее количество случаев за-
болевания глпс ассоциировано с вирусом HTNV, 
основным источником которого считается полевая 
мышь (Apodemus agrarius), обитающая на лугополе-
вых биотопах [31]. 

в лесных очагах дальнего востока домини-
рующую роль отводят восточноазиатской мыши 
(Apodemus peninsulae), источнику хантавируса 
AMRV. городские очаги дальнего востока обуслов-
лены вирусом Seoul (SEOV), источниками инфек-
ции в данном случае являются серые крысы (Rattus 
norvegicus) [31]. случаи заболевания глпс, обуслов-
ленные SEOV-хантавирусом, регистрируются еже-
годно. в массивах широколиственных лесов, сохра-
нившихся на территориях заповедников, доминирует 
красно-серая полевка (Myodes rufocanus), носитель 
вируса PUUV, однако заболеваемость людей данным 
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вирусом практически отсутствует [31]. как прави-
ло, заболеваемость глпс на территории дальнего 
востока протекает с преобладанием тяжелых форм, 
более выраженных клинических проявлений и боль-
шей долей летальных исходов по сравнению с забо-
леваемостью в очагах глпс европейской части.

границы природных очагов глпс расширяют-
ся, постепенно вовлекая в этот процесс территории, 
ранее считавшиеся свободными от глпс. в настоя-
щее время обнаружены новые очаги хантавирусной 
инфекции в республике алтай, новосибирской, 
иркутской и кемеровской областях. выявлены два 
новых хантавируса, названных алтай и артыбаш, в 
средней и обыкновенной бурозубках (насекомояд-
ные) [32].

Распространение хантавирусов в Американ-
ском регионе. первая вспышка хантавирусного забо-
левания в регионе с преимущественным поражени-
ем легочной ткани произошла в мае 1993 г. на юго-
западе соединенных Штатов америки (штат нью-
мексико) [33]. главным резервуарным хозяином 
ранее неизвестного хантавируса признан олений хо-
мячок (Peromyscus maniculatus), широко распростра-
ненный в северной и центральной америке. новый 
вирус получил название Sin Nombre virus (SNV), а 
заболевание, вызванное вирусом, – хантавирусный 
пульмональный синдром (хпс). ряд исследова-
ний образцов тканей людей, ранее умерших от ре-
спираторного дистресс-синдрома неустановленной 
этиологии, проведенных специалистами в сШа в 
рамках изучения нового заболевания, указывают на 
существование этой болезни задолго до регистрации 
вспышки 1993 г. первым известным случаем хпс 
признан случай заболевания 38-летнего жителя шта-
та Юта в 1959 г. по мере изучения нового заболе-
вания накапливалась информация о существовании 
нескольких вирусов, способных вызывать сходные 
симптомы заболевания. так, в июне 1993 г. описан 
хантавирус Bayou virus (BAYV), основным природ-
ным резервуаром которого является болотный рисо-
вый хомяк (Oryzomys palustris); в конце 1993 г. от-
крыт еще один хантавирус – Black Creek Canal virus 
(BCCV) с основным природным резервуаром – хлоп-
ковой крысой (Sigmodon hispidus); в 1995 г. – ханта-
вирус New York virus (NYV), основным природным 
резервуаром которого является белоногий хомячок 
(Peromyscus leucopus) [34]. 

на территории северной и Южной америки от-
крытие новых штаммов хантавирусов продолжается. 
в настоящее время уже выделено более 40 штаммов 
хантавирусов, 20 из которых способны вызывать за-
болевания у человека [35].

официальная регистрация хантавирусного 
пульмонального синдрома в американском регио-
не ведется с 1995 г. наиболее широко представлен-
ным хантавирусом в северной америке является Sin 
Nombre virus (SNV). в целом, с начала регистрации 
заболевания в сШа и по 2019 год включительно за-
регистрировано 804 случая хпс, из них 264 закон-

чились летальным исходом (35%). за последнее де-
сятилетие, с 2010 по 2019 год, по оценкам центра по 
контролю и профилактике заболеваний сШа, заре-
гистрировано 266 случаев заболевания в 36 штатах 
страны. в канаде регистрируются единичные слу-
чаи заболевания. на сегодняшний день в северной 
америке не зарегистрировано ни одного случая за-
болевания хпс, при котором вирус передавался бы 
от человека к человеку. 

в центральной америке большинство случаев 
хпс регистрируется в панаме. основной этиологи-
ческий агент – хантавирус Choclo virus (CHOV), вы-
зывающий, как правило, заболевание легкой степени 
тяжести или даже бессимптомное течение болезни, 
не приводящее к летальным исходам.

на территории Южной америки наиболее значи-
мым патогенным хантавирусом является Andes virus 
(ANDV). в аргентине ежегодно регистрируется око-
ло 100 случаев хпс. характерна весенне-летняя се-
зонность, а большинство случаев заражения ассоции-
руют с пребыванием в лесных ландшафтах страны. 
в чили до 2019 г. зарегистрировано более 1 тыс. слу-
чаев хпс, при этом смертность составляет 36,1 %. 
большинство случаев заболевания регистрируется 
в зимний период и в основном они обусловлены 
Andes virus (ANDV). эпидемиологические данные 
вспышки хпс в аргентине 1996 г. свидетельствуют 
о том, что штаммы хантавируса Andes virus (ANDV) 
в Южной америке могут передаваться от человека к 
человеку [36]. в настоящее время единичные случаи 
передачи хпс от человека к человеку происходят в 
чили и аргентине при очень тесном контакте с забо-
левшими (как правило, между членами семьи).

за период с 1995 по 2019 год бразилия сообщила 
о более чем 2 тыс. случаев заболевания хпс, одна-
ко число серопозитивных лиц, по оценкам, намного 
больше. исследования в бразилии показали, что хан-
тавирус Araraquara virus (ARAV) является одним из 
самых вирулентных хантавирусов, циркулирующих 
в стране, с летальностью 50 % [37]. волосатохвостая 
мышь (Necromys lasiurus), которая является при-
родным резервуаром хантавируса ARAV, является 
синантропом и хорошо адаптируется к любым ан-
тропогенным изменениям человека, что создает су-
щественные проблемы общественному здравоохра-
нению страны [38].

по данным американского бюро воз, слу-
чаи хпс, а также серологические подтверждения 
хантавирусной инфекции обнаружены в боливии, 
колумбии, Французской гвиане, перу, уругвае, 
парагвае, суринаме, эквадоре и венесуэле. забо-
леваемость в регионе регистрируется в течение 
всего года. доля заболевших мужчин в структуре 
заболеваемости составляет 63 %. случаи заболева-
ния регистрируются в возрастных категориях от 5 до 
84 лет. средний возраст заболевших в подтвержден-
ных случаях составляет 38 лет.

следует отметить, что первыми опубликован-
ными сообщениями с описанием симптоматики 
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хантавирусной болезни (лихорадка, миалгия, дис-
комфорт в животе и тромбоцитопения) в северной 
и Южной америке (бразилия) были случаи глпс, а 
не хпс. первые сообщения о выделении хантавиру-
са Seoul (SEOV) от серой крысы (Rattus norvegicus), 
пойманной в Филадельфии, зарегистрированы еще в 
1984 г. [39]. дальнейшая изоляция SEOV описана в 
1985 г. в новом орлеане, в 1987 г. в балтиморе, одна-
ко случаев заболевания человека не задокументиро-
вано. по-видимому, циркулирующие серотипы виру-
са SEOV на американском континенте не обладали 
патогенностью для человека или вызывали заболе-
вание в бессимптомной форме [37]. в 1988 г. иссле-
дования, проведенные в балтиморе среди пациентов, 
находящихся на диализе, без историй поездок за гра-
ницу, подтвердили наличие SEOV-серопозитивности 
и доказали существование субклинических форм 
глпс в регионе [40]. первый случай глпс с под-
твержденным диагнозом методом от-пцр зареги-
стрирован в сШа (штат мэриленд) в 2008 г. с 1988 
по 2014 год в стране зарегистрировано 8 случаев за-
болевания глпс, из которых один случай заболева-
ния закончился летальным исходом, что указывает 
на то, что SEOV в редких случаях все же способен 
вызывать клинически тяжелые формы заболевания, 
приводящие к смерти в американском регионе [41]. 
с 2015 г. в регионе установлен эпиднадзор за «не-
легочными» случаями заболевания (глпс), вызван-
ными хантавирусом Seoul (SEOV). всего с 2015 по 
2019 год в сШа зарегистрировано 30 случаев забо-
левания, без летальных исходов. исследуя вспышку 
SEOV 2018 г., центр по контролю и профилактике 
заболеваний сШа описал 17 случаев заболевания 
людей в 11 штатах, из которых большинство (9 слу-
чаев) были бессимптомными, а в трех случаях по-
требовалась госпитализация. источниками данной 
вспышки явились домашние крысы, используемые 
заводчиками в декоративных целях. в 2019 г. сооб-
щалось об одном случае заболевания глпс в сШа 
(штат колорадо). 

Распространение хантавирусов в Азиатском 
регионе. в этом регионе глпс является наиболее 
актуальной проблемой общественного здравоох-
ранения в китае. впервые клиническая картина 
глпс в стране описана в 1931 г. на северо-востоке 
страны [42]. впоследствии хантавирусная инфек-
ция приобрела широкое распространение. в на-
стоящее время эндемична по глпс вся территория 
страны, за исключением тайваньского региона [43]. 
большинство случаев заболевания регистрируют в 
северо-восточных провинциях страны, на которые 
приходится более 80 % всей заболеваемости [44]. 
ежегодно на долю китая приходится от 40 до 50 % 
всей заболеваемости глпс в мире. в последние де-
сятилетия благодаря масштабной программе вакци-
нации населения уровень заболеваемости резко сни-
зился. с 2000 г. ежегодное число случаев заболева-
ния глпс сократилось более чем в 3 раза – с 37814 
в 2000 г. до 11248 в 2007 г. с 2009 по 2018 год еже-

годное число случаев заболевания колебалось от 
9 тыс. до 25 тыс. показатель летальности варьирует 
в пределах 0,68–0,60 %. на территории страны рас-
пространены лесные очаги глпс с циркуляцией ви-
руса Hantaan (HTNV), основным резервуаром в ко-
торых является восточноазиатская мышь (Apodemus 
peninsulae), и городские очаги глпс с циркуляцией 
вируса Seoul (SEOV) с основным резервуаром – се-
рая крыса (Rattus norvegicus). 

к эндемичным по глпс странам региона от-
носится республика корея. ежегодно сообщается о 
300–500 случаях заболевания со средним уровнем 
летальности 1 % [45]. большая доля заболевших 
в стране приходится на жителей сельских районов 
(35,6 %), в основном занимающихся фермерством и 
сельским хозяйством [46]. основным циркулирую-
щим хантавирусом в стране является HTNV с ярко 
выраженной осенне-зимней сезонностью, вместе с 
тем независимо от сезона года в стране регистриру-
ются единичные случаи глпс, обусловленные хан-
тавирусом SEOV.

в японии первые сообщения о внутрилабора-
торном заражении лихорадкой неизвестного генеза 
появились в середине 1970-х гг. подобные случаи 
регистрировались на территории японии до 1984 г. 
всего отмечено 126 случаев заболевания и 1 ле-
тальный исход, связанный с ними [47]. за послед-
ние 30 лет в японии не зарегистрировано ни одного 
нового случая заболевания глпс. однако антитела 
против хантавируса обнаружены у нескольких ви-
дов грызунов, таких как японская мышь (Apodemus 
speciosus), серая крыса (Rattus norvegicus) и красно-
серая полевка (Clethrionomys rufocanus).

в других странах региона обязательный эпи-
демиологический надзор за глпс не ведется, од-
нако циркуляция хантавирусной инфекции SEOV 
подтверждена в малайзии, вьетнаме, сингапуре, 
таиланде и австралии [48–49]. серологические под-
тверждения хантавирусной инфекции обнаружены во 
вьетнаме, сингапуре, лаосе, таиланде и малайзии 
[50]. случаи заболевания глпс-HTNV отмечены 
в индонезии [51]. антитела к хантавирусу HTNV 
также обнаружены в ходе сероэпидемиологических 
обследований в индии и Шри-ланке [52]. в непале 
хантавирус обнаружен в популяциях гигантской бу-
розубки (Suncus murinus). стоит отметить, что ги-
гантская бурозубка широко распространена по всей 
территории Юго-восточной азии, в связи с чем 
можно предположить, что единичные случаи заболе-
вания глпс, выявленные случайно (при мониторин-
ге лиц с лихорадкой неясной этиологии), являются 
результатом отсутствия системного мониторинга за 
глпс. вполне вероятно, что заболевание имеет го-
раздо более широкое распространение в регионе.

Распространение хантавирусов в Африкан-
ском регионе. на территории африканского кон-
тинента вопросы эпизоотологии и эпидемиологии 
хантавируса остаются малоизученными. однако в 
последние годы результаты изучения африканских 
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хантавирусов вызывают все больший интерес среди 
ученых. первый хантавирус, зарегистрированный на 
территории африки, выделен у африканской лесной 
мыши (Hylomyscus simus), пойманной в лесах гвинеи 
в 2006 г. кроме того, серологические исследова-
ния, проведенные среди жителей деревни сангассу 
(гвинейская республика), в 4 % случаев показали на-
личие антител именно к этому вирусу [53]. позже ви-
рус получил название Sangassou (SANGV) по месту 
его обнаружения. первый официально зарегистриро-
ванный случай заболевания глпс-SANGV также за-
регистрирован в гвинее, в 2010 г. [53]. исследования, 
направленные на изучение уровня иммунной про-
слойки населения к хантавирусам на всей террито-
рии гвинейской республики, проведенные сотруд-
никами роснипчи «микроб» в 2017–2020 гг., пока-
зали наличие в 7,7 % исследованных проб специфи-
ческих антител класса IgG. наибольшее количество 
положительных проб обнаружено в лесной гвинее, 
что подтверждает полученные ранее данные об ак-
тивной циркуляции возбудителей хантавирусных 
инфекций в данном регионе [54].

о присутствии хантавирусной инфекции в ре-
гионе свидетельствуют факты обнаружения анти-
тел к хантавирусам HTNV и SEOV в ходе отдельных 
сероэпидемиологических обследований в Южной 
африке, демократической республике конго и кот-
д’ивуаре [55–56]. случаев заболевания глпс среди 
населения стран африканского континента к югу от 
сахары до настоящего момента не зарегистрирова-
но. представляет особый интерес разнообразие но-
сителей возбудителя глпс на территории африки. 
помимо широко распространенной на континенте 
африканской лесной мыши (от ганы до западной 
уганды), хантавирус обнаружен у некоторых видов 
землероек и летучих мышей [55]. данные о распро-
странении хантавирусной инфекции в регионе тре-
буют дальнейшего, более детального изучения, од-
нако вполне очевидно, что хантавирусная инфекция 
является весьма недооцененной проблемой обще-
ственного здравоохранения в африканском регионе, 
а ее масштабы, в связи с широким распространением 
носителей, могут быть гораздо значительнее, чем из-
вестно на сегодняшний день.

за последние десятилетия хантавирусные болез-
ни вошли в круг весьма актуальных и приоритетных 
проблем мирового здравоохранения ввиду широкого 
их распространения, высоких показателей заболе-
ваемости с преимущественным поражением людей 
в возрасте от 20 до 50 лет, длительным периодом 
снижения трудоспособности, значительной часто-
той тяжелых форм течения болезни, колоссальным 
экономическим ущербом и ограниченными возмож-
ностями специфической профилактики. общие тен-
денции изменения мирового климата также оказы-
вают неблагоприятное влияние на эпидемиологию 
хантавирусных болезней. изменение среднесуточ-
ной температуры, количества осадков и влажности 
влияет на географическое распределение, динамику 

численности и видовой состав резервуарных хозяев 
вируса. изменение климата также влияет на деятель-
ность человека и может изменить частоту контактов 
с хантавирусоносителями. кроме того, вызывают 
серь езные опасения циркуляция штаммов хантави-
руса, способного передаваться от человека к чело-
веку (Andes virus в Южной америке), и активные 
находки новых видов хантавирусов во всем мире с 
неустановленной эпидемической значимостью, что в 
свою очередь многократно повышает риски ослож-
нения эпидемиологической ситуации, реализация 
которых может привести к возникновению чрезвы-
чайных ситуаций санитарно-эпидемиоло гического 
характера международного значения.
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цель обзора состоит в оценке тенденции развития эпизоотической активности на различных территориях 
российской Федерации для выявления регионов повышенного риска заражения населения возбудителем туляре-
мии в 2021 г. и для планирования и проведения в этих субъектах высокоприоритетных мероприятий, таких как 
вакцинация, инвестиции в инфраструктуру водоснабжения, санитарии и гигиены, эпизоотологического мони-
торинга природных очагов и других мероприятий, направленных на подавление активности природных очагов 
и развитие невосприимчивости населения к данной инфекции. на территории российской Федерации в 2020 г. 
зарегистрирован 41 случай инфицирования человека возбудителем туляремии, 60 % из которых приходится на 
северо-западный федеральный округ. эпизоотические проявления инфекции различной степени интенсивности 
выявлены в 55 субъектах Федерации. на этом фоне спорадические случаи заболевания людей туляремией за-
регистрированы в 14 регионах страны. максимально выраженные эпидемические осложнения продолжаются 
на территории карелии – 23 больных. выделено 12 культур Francisella tularensis subsp. holarctica из объектов 
окружающей среды в вологодской (3), ростовской областях (6), в ханты-мансийском автономном округе (2) и в 
санкт-петербурге (1). на основании анализа представленных данных наиболее вероятны в 2021 г. эпидемические 
осложнения в виде спорадических случаев заболевания среди невакцинированного населения на территориях: 
центрального федерального округа – в орловской, рязанской и ярославской областях, а также в москве; северо-
западного федерального округа – в архангельской и ленинградской областях, республике карелия и в санкт-
петербурге; приволжского федерального округа – в татарстане, мордовии, чувашии, кировской и оренбургской 
областях; уральского федерального округа – в ханты-мансийском, ямало-ненецком автономных округах и 
тюменской области; сибирского федерального округа – в новосибирской, кемеровской, томской и омской обла-
стях, а также в алтайском крае; дальневосточного федерального округа – на отдельных территориях камчатского 
и хабаровского краев.
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Abstract. The purpose of the review is to assess the trends in the development of epizootic activity in various ter-
ritories of the Russian Federation in order to identify the regions of increased risk of infection of the population with 
tularemia pathogen in 2021 and to plan and carry out high-priority measures in these regions, such as vaccination, in-
vestments in water, sanitation and hygiene infrastructure, epizootiological monitoring of natural foci and other measures 
aimed at suppressing the activity of natural foci and the development of herd immunity to this infection. In 2020, 41 cases 
of human infection with tularemia pathogen were registered on the territory of the Russian Federation, 60 % of which oc-
curred in the Northwestern Federal District. Epizootic manifestations of the infection of varying intensity were detected 
in 55 constituent entities of Russia. Against this background, sporadic cases of tularemia in humans were registered in 
14 regions of the country. The most pronounced epidemic complications continue in the territory of Karelia – 23 patients. 
12 cultures of Francisella tularensis subsp. holarctica from the ambient environment were isolated in the Vologda (3), 
Rostov Regions (6), in the Khanty-Mansi Autonomous District (2), and in St. Petersburg (1). Based on the analysis of 
the data presented, in 2021, epidemic complications in the form of sporadic cases of the disease among the unvaccinated 
population in the following territories are most likely to occur: Central Federal District – in the Oryol, Ryazan and 
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повышенный интерес к туляремии на протяже-
нии уже ста лет объясняется рядом обстоятельств. 
во-первых, туляремийный микроб вызывает тяже-
лое, затяжное заболевание человека. возбудитель 
способен поражать и размножаться в различных 
клетках-хозяевах: эпителиальных, эндотелиальных, 
дендритных, макрофагах и нейтрофилах, – обуслов-
ливая множество клинических проявлений болез-
ни [1]. в структуре клинических форм болезни пре-
обладают язвенно-бубонная и бубонная [2, 3].

во-вторых, для подтверждения диагноза «ту-
ляремия» даже в настоящее время требуется от не-
скольких дней до нескольких недель. диагностика 
туляремии, особенно при спорадической заболевае-
мости, из-за полиморфизма клинических симптомов 
и разнообразной локализации патологического про-
цесса вызывает очень большие затруднения. анализ 
карт эпидемиологического обследования случаев за-
болевания туляремией показал, что только половине 
обратившихся за медицинской помощью поставлен 
первичный диагноз «туляремия» [4, 5]. в 2020 г. вы-
явлены случаи установления диагноза «коронави-
русная инфекция» у больных с пневмонией, вызван-
ной возбудителем туляремии. 

кроме того, практически все природные очаги 
представляют собой территории с различными ас-
социациями возбудителей инфекционных болезней, 
и периодически регистрируется заражение людей 
одновременно двумя или даже несколькими патоге-
нами, что осложняет диагностику [6–8].

среднее время от появления симптомов заболева-
ния до постановки диагноза «туляремия» составляет, 
по данным клиник в разных странах, от 16 до 56 дней 
(32 дня) [2, 5, 9, 10]. поздняя диагностика туляремии 
негативно сказывается на эффективности лечения, а 
также своевременности проведения противоэпидеми-
ческих и противоэпизоотических мероприятий. 

в-третьих, экологическая пластичность возбу-
дителя туляремии, прочные связи с кругом много-
численных носителей и переносчиков позволяют ему 
существовать в естественных биоценозах в эндемич-
ных стойких природных очагах инфекции практиче-
ски на всей территории российской Федерации, от 

арктической до пустынной зоны, и во многих стра-
нах мира [11]. 

в-четвертых, трудно распознать связи с много-
численными источниками инфекции и выявить пути 
заражения человека, так как возбудитель туляремии 
передается человеку всеми известными способами: 
алиментарным, аэрогенным, трансмиссивным и кон-
тактным [12]. 

в-пятых, возбудитель туляремии природно-
устойчив к разным классам антибиотиков: 
β-лактамным – пенициллинам, цефалоспоринам, 
карбапенемам и монобактамам, а также к полимик-
сину, и часть штаммов – к эритромицину и другим 
макролидам [13]. поэтому, не зная диагноза, можно 
долго и безрезультатно пытаться вылечить больно-
го туляремией. только около 13 % пациентов, ин-
фицированных возбудителем туляремии, получают 
эффективную стартовую терапию антибиотиками из 
групп тетрациклинов, аминогликозидов или фторхи-
нолонов [4].

наконец, шестое – актуальность проблемы 
определяется особенностями эпидемического прояв-
ления туляремии, возбудитель которой принадлежит 
к особо опасным микроорганизмам II группы пато-
генности (опасности), способен вызывать эпидеми-
ческие проявления чрезвычайного характера и явля-
ется потенциальным агентом биотерроризма. 

среди угроз, несущих в себе разрушительные 
последствия, с которыми может столкнуться мир в 
ближайшем будущем, называют изменение климата 
и высокую вероятность искусственной пандемии из-
за появления прорывных и недорогих технологий в 
сфере генной инженерии [14]. эпидемиологов это 
касается непосредственно: изменяются ареалы су-
ществования разных видов животных, происходит 
заражение новых территорий и источников питьевой 
воды, появляются новые высокотоксичные и высоко-
инфекционные формы бактерий и вирусов. это ге-
нетическое и антигенное разнообразие представляет 
значительные проблемы для мониторинга, диагно-
стики, лечения и разработки эффективных вакцин.

в настоящее время к данным эпизоотологиче-
ского мониторинга за носителями и переносчиками 

Yaroslavl Regions, as well as in Moscow; Northwestern Federal District – in the Arkhangelsk and Leningrad Regions, 
the Republic of Karelia and in St. Petersburg; Volga Federal District – in Tatarstan, Mordovia, Chuvash Republic, Kirov 
and Orenburg Regions; Ural Federal District – in the Khanty-Mansiysk, Yamalo-Nenets Autonomous Districts and the 
Tyumen Region; Siberian Federal District – in the Novosibirsk, Kemerovo, Tomsk and Omsk Regions, as well as in the 
Altai Territory; Far Eastern Federal District – in some regions of Kamchatka and Khabarovsk Territories.
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возбудителя туляремии часто обращаются после ре-
гистрации больных людей, а необходимо, чтобы ре-
зультаты генно-диагностического и серологического 
исследования полевого материала настораживали 
врачей и предваряли выявление инфицирования  
населения. 

обязательная постановка иммунологических 
тестов на возможное инфицирование возбудителем 
туляремии для больных с лимфаденитами, лихо-
радками неясной этиологии, а также с затяжными 
пневмониями, ангинами и конъюнктивитами, сопро-
вождающимися лимфаденитами, особенно в эпиде-
мический сезон, также позволит повысить эффек-
тивность лечения большого количества пациентов с 
самыми различными симптомами и быстрее обнару-
жить неблагоприятную ситуацию в регионе. 

низкий уровень или отсутствие регистрируемой 
заболеваемости людей туляремией на территории, 
где имеются природные очаги этой инфекции, не 
должны являться основанием отказа от вакцинопро-
филактики, так как не означают оздоровления при-
родных очагов, потенциальная опасность которых 
продолжает сохраняться [15].

в 2020 г. на территории российской Федерации 
зарегистрирован 41 случай заболевания человека 
туляремией (показатель заболеваемости на 100 тыс. 
населения – 0,03), 60 % из которых произошло в 
северо-западном федеральном округе (25 случаев) 
(рисунок). в 2019 г. туляремией заболело 42 чело-
века. сохраняется неблагоприятная обстановка 
в карелии, где за год произошло 23 случая забо-
левания туляремией (показатель заболеваемости 
на 100 тыс. населения – 3,71). за 2020 г. в россии 

вакцинировано и ревакцинировано против туляре-
мии 856056 человек, что составило около 64 % от 
запланированного количества и на 224729 человек 
меньше, чем в 2019 г.

центральный федеральный округ (цфо). 
в 2020 г. на территории цФо зарегистрировано 
5 больных туляремией (в 2019 г. – 11). в орловской 
области зарегистрированы 4 случая и один – в 
москве. 

сведения об изменении численности грызунов 
и насекомоядных за обзорный период поступили из 
всех субъектов цФо. средняя численность мелких 
млекопитающих на территории округа составила 
6,7 % попаданий на 100 ловушко/суток (в 2019 г. – 
9,4 %). среди субъектов округа территориями с вы-
соким числом попадания в ловушки мелких млеко-
питающих (15 % и более) были рязанская, курская, 
тамбовская, ярославская и воронежская области. 

исследования зоолого-энтомологического мате-
риала на туляремию проводились во всех субъектах 
цФо, кроме владимирской области. при помощи 
иммунологических и молекулярно-генетических 
методов выявлены инфицированные туляремией 
пробы при исследовании материала от мелких мле-
копитающих, насекомых и из объектов окружающей 
среды в 12 субъектах округа: ярославской, курской, 
брянской, тверской, воронежской, липецкой, 
смоленской, калужской, московской, орловской, 
рязанской и тульской областях (в 2019 г. – в 13 субъ-
ектах). на долю инфицированных проб органов по-
левых мышей приходится 33 % от всех положитель-
ных находок, рыжей полевки – 28 %, малой лесной 
мыши – 15 %, бурозубки – 10 %, серой полевки – 

распространение случаев заболевания людей туляремией (черные кружки) в 2020 г. на территории российской Федерации

Distribution of human cases of tularemia (black dots) in the territory of the Russian Federation in 2020



Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2021; 1       Reviews 

35

7 %, желтогорлой мыши – 4 %, также единичные 
положительные пробы получены от темной по-
левки и домовой мыши. при исследовании клещей 
(Dermacentor reticulatus) антиген возбудителя выяв-
лен в калужской области, погадок хищных птиц – 
в московской, смоленской, орловской и рязанской 
областях, помета млекопитающих – в рязанской, 
гнезд грызунов, сена и соломы – в орловской обла-
сти (табл. 1). 

наиболее неблагоприятная ситуация по ту-
ляремии прогнозируется в 2021 г. на территори-
ях орловской, рязанской и ярославской областей. 
инфицированные возбудителем туляремии про-
бы выявлены при исследовании органов грызунов 
и насекомоядных, а также погадок хищных птиц и 
объектов внешней среды в 11 районах орловской 
области и 6 районах рязанской области, что свиде-
тельствует об идущих локальных эпизоотиях туля-
ремии на больших территориях (табл. 1). явно недо-
статочный уровень иммунопрофилактики туляремии 
в ярославской области и у огромного количества 
москвичей, выезжающих на выходные и в отпускное 
время в другие регионы россии на отдых, на природу 
и на дачи. также стоит обратить внимание на эпиде-
миологическую ситуацию по туляремии в калужской 
и липецкой областях, где в большинстве районов 
выявлены положительные находки (табл. 1).

северо-Западный федеральный округ 
(сЗфо). в 2020 г. на территории сзФо зарегистри-
ровано 25 больных туляремией (в 2019 г. – 19).

по одному случаю отмечено в архангельской 
области и санкт-петербурге. на территории 
республики карелия зафиксировано 23 случая забо-
левания туляремией, что составило 3,71 на 100 тыс. 
населения. в прионежском районе произошло 8 слу-
чаев заражения туляремией, 2 случая – в пудожском 
районе, 1 – в суоярвском районе и 12 случаев зара-
жения туляремией – в районе петрозаводска. все 
случаи не связаны с профессиональной деятельно-
стью заболевших и произошли во время пребыва-
ния на даче (11 случаев), купания в сельской мест-
ности (8 случаев) и при посещении лесных массивов 
(4 случая). среди заболевших люди всех возрастов: 
1 ребенок 17 лет, 1 человек возрастной категории 
20–29 лет, 2 – в возрасте 30–39 лет, 4 – в возрасте 
40–49 лет, 6 – в возрасте 50–59 лет, 7 – в возрасте 
60–69 лет и 2 – старше 70 лет. во всех случаях за-
ражение произошло трансмиссивным способом в 
результате укуса насекомого.

на территории 9 районов республики карелия 
длительное время существуют природные очаги 
пойменно-болотного, луго-полевого, лесного и сме-
шанного типов, активизация которых и произошла в 
последние годы [6]. к настоящему времени эпизоо-
тические проявления туляремии различной степе-
ни интенсивности выявлены на территориях 14 из 
18 административных единиц республики. 

иммунопрофилактика туляремии в республике 
карелия практически не проводится: в 2016 г. вакци-

нировано 30 человек, в 2017 г. – 30, в 2018-м – 15, в 
2019-м – 865, что привело к осложнению эпидемиче-
ской ситуации. за последние пять лет в республике 
зарегистрировано 111 случаев заболевания туляре-
мией. в 2020 г. в республике карелия также не про-
водилась иммунопрофилактика туляремии, даже при 
очень низких планах вакцинации. 

сведения об изменении численности грызунов, 
насекомоядных и эпизоотического состояния по ту-
ляремии за анализируемый период не поступили из 
ненецкого автономного округа и псковской области. 
средняя численность мелких млекопитающих на 
территории округа увеличилась и составила 7,4 % 
попаданий на 100 ловушко/суток (в 2019 г. – 4,8 %). 
более 15 % попадания в ловушки мелких млекопи-
тающих отмечено на территориях республики коми, 
вологодской, ленинградской областей и в санкт-
петербурге. 

при помощи иммунологических и молекулярно-
генетических методов выявлены инфицированные 
возбудителем туляремии пробы при исследовании 
материала от мелких млекопитающих, насекомых и 
из объектов окружающей среды в 7 субъектах окру-
га: ленинградской, мурманской, новгородской, 
архангельской и калининградской областях, рес-
публике карелия и в санкт-петербурге (в 2019 г. – 
в 12 субъектах) (табл. 1).

выделено 3 культуры Francisella tularensis 
subsp. holarctica из объектов окружающей среды в 
вологодской области и одна – в санкт-петербурге. 

наиболее неблагоприятная ситуация по ту-
ляремии прогнозируется в 2021 г. на террито-
риях республики карелия, в архангельской и 
ленинградской областях и в санкт-петербурге. 
кроме высокой численности мелких млекопитаю-
щих и инфицированности проб органов грызунов, 
выявленных на значительных территориях регионов, 
явно недостаточный уровень иммунопрофилактики 
туляремии имеет место в ленинградской области, 
республике карелия и в санкт-петербурге (табл. 1).

Южный федеральный округ (Юфо). 
в 2020 г. на территории ЮФо не зарегистрирова-
но больных туляремией, так же как и за прошлый 
год. сведения об изменении численности грызунов 
и насекомоядных за обзорный период поступили из 
всех субъектов ЮФо. средняя численность мелких 
млекопитающих на территории округа составила 
10,3 % попаданий на 100 ловушко/суток (в 2019 г. – 
13,1 %). более 15 % попадания в ловушки мелких 
млекопитающих отмечено в республиках крым и 
адыгея, астраханской, волгоградской областях и 
краснодарском крае. 

исследования зоолого-энтомологического мате-
риала на туляремию в 2020 г. проводились на всей 
территории округа. наиболее неблагоприятная си-
туация по туляремии прогнозируется в 2021 г. в 
волгоградской области, где на территории 15 райо-
нов выявлены инфицированные возбудителем туля-
ремии пробы. высокая численность мелких млеко-
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Таблица 1 / Table 1

результаты мониторинга за природными очагами туляремии на территории россии (цфо, сЗфо, Юфо, скфо) в 2020 г. 
Results of monitoring of natural foci of tularemia in Russia (CFD, NWFD, SFD, NCFD) in 2020

субъекты рФ
RF Subjects

число  
случаев
Number  
of cases

относительное  
среднее число 

мм
Ratio  

of number sm

выявлены инфекционные пробы 
при исследовании материала от:

Infected samples from: эпизоотии
Epizootics

количество  
культур

Cult. 
 number

уровень 
 вакцинации
Vaccina tion 

rate

вывод
Conclu-

sionмм
sm

чл-х
a-p

оос
eo

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

цфо / CFD 4 6,7/9,4 13

1 белгородская обл. / Belgorod Region низкий

2 брянская обл. / Bryansk Region + 4

3 владимирская обл. / Vladimir Region – – – – – – – –

4 воронежская обл. / Voronezh Region >15 % + + 1

5 ивановская обл. / Ivanovo Region

6 калужская обл. / Kaluga Region + + 7

7 костромская обл. / Kostroma Region низкий

8 курская обл. / Kursk Region >15 % + +

9 липецкая обл. / Lipetsk Region + 10

10 московская обл. / Moscow Region + +

11 орловская обл. / Oryol Region 3 + + 16 ●

12 рязанская обл. / Ryazan Region >15 % + + 6 ●

13 смоленская обл. / Smolensk Region + + 1

14 тамбовская обл. / Tambov Region >15 % + +

15 тверская обл. / Tver Region + 3

16 тульская обл. / Tula Region + 3

17 ярославская обл. / Yaroslavl Region >15 % + + 1 низкий ●

18 москва / Moscow 1 низкий ●

сЗфо / NWFD 25 7,4/4,8 8

1 республика карелия / Republic of Karelia 23 + 2 низкий ●

2 республика коми / Komi Republic >15 %

3 архангельская обл. / Arkhangelsk Region 1 + + + 11 ●

4 ненецкий авт. округ / Nenetsky Autonomous Region – – – – – – – –

5 вологодская обл. / Vologda Region >15 % + + 3

6 калининградская обл. / Kaliningrad Region + + + низкий

7 ленинградская обл. / Leningrad Region >15 % + + 9 низкий ●

8 мурманская обл. / Murmansk Region + 1 низкий

9 новгородская обл. / Novgorod Region + + 2

10 псковская обл. / Pskov Region – – – – – – – низкий –

11 санкт-петербург / St. Petersburg 1 >15 % + + 3 1 низкий ●

Юфо / SFD 10,3/13,1 5

1 республика адыгея / Republic of Adygea >15 % + 2

2 республика калмыкия / Republic of Kalmykia

3 краснодарский край / Krasnodar Region + + 3 ●

4 астраханская обл. / Astrakhan Region >15 % низкий

5 волгоградская обл. / Volgograd Region >15 % + + + 15 ●

6 ростовская обл. / Rostov Region >15 % + 3 6 ●

7 республика крым / Republic of Crimea + + 7
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питающих и инфицированность грызунов, погадок 
хищных птиц и различных видов клещей (Hyalomma 
marginatum, Rhipicephalus rossicus, Dermacentor 
marginatus) говорит об активности зооантропоно-
за на большой территории региона (табл. 1). также 
неблагоприятная ситуация в ростовской области 
и краснодарском крае, на территории которых вы-
явлены инфицированные возбудителем туляремии 
мелкие млекопитающие, клещи (Ixodes ricinus) и 
пробы воды. в ростовской области выделено 6 куль-
тур Francisella tularensis subsp. holarctica из объек-
тов окружающей среды (табл. 1).

однако при высоких уровнях многолетней им-
мунопрофилактики в волгоградской, ростовской 
области и краснодарском крае есть реальная воз-
можность избежать случаев групповых заболеваний 
людей туляремией. 

северо-кавказский федеральный округ 
(скфо). в 2020 г. на территории скФо зарегистри-
рованы 2 больных туляремией в ставропольском 
крае (в 2019 г. – 2 больных). сведения об изменении 
численности грызунов и насекомоядных за обзорный 
период поступили из всех субъектов скФо, кроме 
республики ингушетия. средняя численность мел-
ких млекопитающих на территории округа составила 
10,0 % попадания на 100 ловушко/суток (в 2019 г. – 
9,7 %). только в ставропольском крае высокое число 
попаданий в ловушки мелких млекопитающих (15 % 
и более) (табл. 1).

исследования зоолого-энтомологического ма-
териала на туляремию не проводились в республи-

ках дагестан, ингушетия и карачаево-черкессия. 
при помощи иммунологических и молекулярно-
генетических методов положительные находки 
выявлены в пробах от малой лесной и обществен-
ной полевки в ставропольском крае и республике 
северная осетия, а также от инфицированных кле-
щей (H. punctata, R. rossicus) в ставропольском 
крае и в погадках – в республике северная осетия. 
ежегодная значительная вакцинация населения в 
ставропольском крае, возможно, позволит избежать 
массового заражения и тяжелых случаев заболева-
ния туляремией (табл. 1). 

Приволжский федеральный округ (Пфо). 
в 2020 г. на территории пФо зарегистрирован 
1 больной туляремией в оренбургской области 
(в 2019 г. – 4). 

сведения об изменении численности грызунов 
и насекомоядных за обзорный период поступили из 
всех субъектов пФо. средняя численность мелких 
млекопитающих на территории округа составила 
13,8 % попаданий на 100 ловушко/суток (в 2019 г. – 
16,8 %). к территориям с высоким числом попадания 
в ловушки мелких млекопитающих (15 % и более) 
относятся все субъекты округа, кроме пермского 
края, нижегородской и ульяновской областей.

исследования зоолого-энтомологического ма-
териала на туляремию проводились на территории 
всех субъектов пФо, кроме самарской области. 
положительные находки обнаружены в 11 райо-
нах республики мордовия, 8 районах республики 
татарстан, 11 районах кировской области и 19 райо-

Окончание таблицы 1 / Ending of the table 1
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

скфо/NCFD 2 10,0/9,7 2

1 республика дагестан / Republic of Dagestan

2 республика ингушетия / Republic of Ingushetia – – – – – – – низкий –

3 кабардино-балкарская республика /  
Kabardino-Balkarian Republic низкий

4 карачаево-черкесская республика /  
Karachay-Cherkessia Republic – – – – – – – низкий –

5 республика северная осетия /  
Republic of North Ossetia + + + низкий

6 чеченская республика / Chechen Republic – – – – – – – низкий –

7 ставропольский край / Stavropol Region 2 >15 % + + + 5 ●

п р и м еч а н и я :  обозначение данных в столбцах: 1 – количество субъектов в округе; 2 – субъекты российской Федерации; 3 – количество слу-
чаев заболевания туляремией по субъектам; 4 – средняя численность мелких млекопитающих (мм) на территории округа, исчисляемая количеством 
попаданий на 100 ловушко/суток / относительно предыдущего года; >15 % – субъекты, в которых численность мелких млекопитающих превышала 
15 попаданий на 100 ловушко/суток; 5 – выявлены инфицированные возбудителем туляремии пробы при исследовании материала от мелких млеко-
питающих; 6 – выявлены инфицированные возбудителем туляремии пробы при исследовании материала от членистоногих – чл-х (клещей, комаров, 
слепней, мошек); 7 – выявлены инфицированные возбудителем туляремии пробы при исследовании материала из объектов окружающей среды (воды, 
погадок хищных птиц, помета млекопитающих, гнезд грызунов, сена, соломы и других объектов окружающей среды – оос); 8 – количество районов 
в субъекте Федерации, в которых выявлены эпизоотические проявления инфекции различной степени интенсивности; 9 – количество культур, вы-
деленных в регионе в 2020 г.; 10 – уровень вакцинации в регионе в 2020 г.; 11 – отмечены регионы (●), где возможны эпидемические осложнения в 
виде спорадических случаев заболевания туляремией среди невакцинированного населения в 2021 г.; «–» – исследования зоолого-энтомологического 
материала на туляремию не проводились.

N o t e s :  data designation in columns: 1 – the number of subjects in the district; 2 – subjects of the Russian Federation; 3 – number of cases of tularemia 
by subject; 4 – average number of small mammals (sm) in the district, calculated by the number of hits per 100 trap/day / relative to the previous year; >15 % – 
subjects in which the number of small mammals exceeded 15 hits per 100 trap/day; 5 – samples infected with tularemia pathogen were revealed during the study 
of material from small mammals; 6 – samples infected with tularemia pathogen were revealed during the study of material from arthropods – a-p (ticks, mosqui-
toes, horseflies, midges); 7 – samples infected with tularemia pathogen were identified during the study of material from environmental objects (water, pellets of 
birds of prey, mammalian droppings, rodent nests, hay, straw and other environmental objects – eo); 8 – the number of districts in the subject of the Federation 
in which epizootic manifestations of infection of varying degrees of intensity have been identified; 9 – the number of cultures isolated in the region in 2020; 10 – 
vaccination rate in the region in 2020; 11 – regions (●) are marked where epidemic complications are possible in the form of sporadic cases of tularemia among 
the unvaccinated population in 2021; “–” – studies of zoological and entomological material for tularemia have not been carried out. 
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Таблица 2 / Table 2

результаты мониторинга за природными очагами туляремии на территории россии (Пфо, Уфо, сфо, дфо) в 2020 г.
Results of monitoring of natural foci of tularemia in Russia (VFD, UFO, SFD, FEFD) in 2020

субъекты рФ
RF Subjects

число 
случаев
Number 
of cases

относительное 
среднее число 

мм
Ratio  

of number sm

выявлены инфекционные пробы 
при исследовании материала от:

Infected samples from: эпизоотии
Epizootics

количество 
культур

Cult. numb

уровень 
вакцина-

ции
Vaccination 

rate

вывод
Conclu-

sionмм
sm

чл-х
a-p

оос
eo

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

Пфо / VFD 1 13,8/16,8 9

1 республика башкортостан / Republic of Bashkortostan низкий

2 республика марий эл / Republic of Mari El низкий

3 республика мордовия / Republic of Mordovia >15 % + + + 11 ●

4  республика татарстан / Republic of Tatarstan >15 % + + + 8 низкий ●

5 удмуртская республика / Udmurt Republic + + + низкий

6 чувашская республика / Chuvash Republic >15 % + + низкий

7 пермский край / Perm Territory низкий

8 кировская обл. / Kirov Region + + 11 низкий ●

9 нижегородская обл. / Nizhny Novgorod Region низкий

10 оренбургская обл. / Orenburg Region 1 >15 % + + 1 ●

11 пензенская обл. / Penza Region + +

12 самарская обл. / Samara Region – – – – – – – низкий –

13 саратовская обл. / Saratov Region >15 % + + 19

14 ульяновская обл. / Ulyanovsk Region + + низкий

Уфо / UFO 3 8,6/8,9 4

1 курганская обл. / Kurgan Region низкий

2 свердловская обл. / Sverdlovsk Region >15 % низкий

3 тюменская обл. / Tyumen Region 1 >15 % + + + 5 ●

4 ханты-мансийский автономный округ /  
Khanty-Mansi Autonomous District >15 % + + + 17 2 ●

5 ямало-ненецкий автономный округ / Yamalo-Nenets 
Autonomous District 1 + 8 низкий ●

6 челябинская обл. / Chelyabinsk Region 1 + + низкий ●

сфо / SFD 6 9,6/9,5 9

1 республика алтай / Republic of Altai

2 республика тыва / Republic of Tyva + + + + низкий

3 республика хакасия / Republic Khakassia + + низкий

4 алтайский край / Altai Territory 1 >15 % + + + 7 низкий ●

5 красноярский край / Krasnoyarsk Territory + + низкий

6 иркутская обл. / Irkutsk Region >15 % + + низкий

7 кемеровская обл. / Kemerovo Region >15 % + 11 низкий ●

8 новосибирская обл. / Novosibirsk Region 2 + + + 12 ●

9 омская обл. / Omsk Region 2 + + 13 ●

10 томская обл. / Tomsk Region 1 >15 % + + + 9 низкий ●

дфо / FEFD 6,5/7,5 5

1 республика саха / Republic of Sakha

2 камчатский край / Kamchatka Territory >15 % + + + + низкий ●

3 приморский край / Primorsky Territory + + + низкий

4 хабаровский край / Khabarovsk Territory >15 % + + + низкий ●

5 амурская обл. / Amur Region + 2 низкий
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нах саратовской области. все это свидетельствует о 
широкой циркуляции возбудителя туляремии в при-
родных биотопах этих регионов округа (табл. 2). 
инфицированные рыжие полевки (47 %), малые 
лесные мыши (28 %), полевые мыши (8 %), домовые 
мыши и серые полевки (по 6 %), а также единичные 
находки при исследовании материала от желтогор-
лой мыши, полевки-экономки и бурозубок выявлены 
в кировской и оренбургской областях, республиках 
татарстан и мордовия.

при исследовании клещей антигены возбудителя 
туляремии обнаружены в республике мордовия (sp. 
Dermacentor), саратовской области (D. reticulatus, 
R. rossicus) и республике татарстан (D. reticulatus). 
при исследовании погадок хищных птиц поло-
жительные результаты получены в республиках 
мордовия и чувашия, кировской и оренбургской 
областях, помета хищных млекопитающих и соло-
мы – в саратовской области, гнезд грызунов, воды и 
пробы зерна – в республике татарстан (табл. 2).

наиболее неблагоприятная ситуация по туляре-
мии прогнозируется в 2021 г. на территориях респу-
блик татарстан, мордовия и чувашия, оренбургской, 
кировской и саратовской областей. кроме высокой 
численности мелких млекопитающих и инфициро-
ванности проб органов грызунов, членистоногих и 
объектов окружающей среды, выявленных на значи-
тельных территориях регионов, явно недостаточный 
уровень иммунопрофилактики туляремии во всех этих 
регионах округа. только в саратовской области при 
высоком уровне вакцинации есть возможность избе-
жать заболевания туляремией населения (табл. 2). 

Уральский федеральный округ (Уфо). 
в 2020 г. на территории уФо зарегистрировано 
3 больных туляремией (в 2019 г. – 0). один случай ту-
ляремии выявлен на территории тюменской области 
в конце января у жителя абатского района. данных 
об эпизоотической активности не поступало. в июле 
на фоне высокой эпизоотической активности (74 % 
серопозитивных проб от мелких млекопитающих на 
наличие антител и 26 % проб – на наличие антигена) 
в окрестностях г. лабытнанги (ямало-ненецкий ав-
тономный округ – янао) выявлен еще один случай 
туляремии, и жительница челябинска заразилась ту-
ляремией во время купания в аргаяшском водохра-
нилище.

сведения об изменении численности грызунов 
и насекомоядных за обзорный период поступили из 
всех субъектов округа. средняя численность мелких 
млекопитающих на территории округа составила 
8,6 % попаданий на 100 ловушко/суток (в 2019 г. – 
8,9 %). к территориям с высоким числом попадания 
в ловушки мелких млекопитающих (15 % и более) 
относятся ханты-мансийский автономный округ 
(хмао), тюменская и свердловская области. при 
исследовании воды в хмао выделено 2 культуры 
возбудителя. 

эпизоотическая активность очагов туляремии 
зарегистрирована в 4 субъектах округа. на террито-
рии хмао 23 % проб (смывы из грудной полости 
мелких млекопитающих) были положительными в 
реакции непрямой гемагглютинации, 8 % проб кро-
вососущих насекомых (комары) содержали антиген 
возбудителя, а 3 % проб – днк, в воде из откры-
тых водоемов (1,7 % проб) также выявлена днк 
туляремийного микроба. при исследовании мате-
риала от млекопитающих выявлено 509 инфици-
рованных проб, из которых 53 % выделено на тер-
ритории янао, 46 % – выделено в хмао и 1 % – 
в тюменской области (табл. 2).

в структуре инфицированных мелких млеко-
питающих на долю проб от красной полевки прихо-
дится 51 % от всех выявленных, 15 % – бурозубки, 
13 % – полевки миддендорфа, 6 % – красно-серой 
полевки, 4 % – домовой мыши. также единичные 
положительные находки зарегистрированы при ис-
следовании проб органов от малой лесной мыши, 
темной, узкочерепной и других серых полевок, 
полевки-экономки, обыкновенной куторы, лесной 
мышовки, серой крысы. положительные резуль-
таты получены при исследовании воды и комаров 
в хмао (Aedes) и тюменской области (Anopheles 
sp., Ochlerotatus flavescens, O. euedes, O. excrucians, 
O. cantans, O. cataphylla), проб сена и соломы, пога-
док – в челябинской области.

наиболее неблагоприятная ситуация по ту-
ляремии прогнозируется в 2021 г. на территориях 
хмао, янао, а также в челябинской и тюменской 
областях. кроме высокой численности мелких мле-
копитающих и инфицированности проб органов 
грызунов, членистоногих и объектов окружающей 
среды, выявленных на значительных территориях 

Окончание таблицы 2 / Ending of the table 2
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

6 магаданская обл. / Magadan Region >15 % – – – – – низкий –

7 сахалинская обл. / Sakhalin Region >15 % низкий

8 еврейская автономная обл. / Jewish Auton. Region >15 % низкий

9 чукотский автономный округ /  
Chukotka Autonomous District – – – – – – – низкий –

10 забайкальский край / Transbaikal Territory + + + + низкий ●

11 республика бурятия / Republic of Buryatia >15 % низкий

п р и м еч а н и е :  обозначение данных в столбцах 1–11 те же, что и для табл. 1.

N o t e :  data designations in columns 1–11 are the same as for table 1.
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регионов, явно недостаточный уровень иммунопро-
филактики туляремии в янао и в челябинской об-
ласти. значительная вакцинация населения в хмао 
и тюменской области в последние годы, возможно, 
позволит избежать тяжелых случаев заболевания ту-
ляремией (табл. 2). 

сибирский федеральный округ (сфо). 
в 2020 г. на территории сФо зарегистрировано 
6 больных туляремией (в 2019 г. – 7). по одному слу-
чаю отмечено в алтайском крае и томской области и 
по 2 случая – в новосибирской и омской областях.

сведения об изменении численности грызунов 
и насекомоядных за обзорный период поступили из 
всех субъектов сФо. средняя численность мелких 
млекопитающих на территории округа составила 
9,6 % попаданий на 100 ловушко/суток (в 2019 г. – 
9,5 %). к территориям с высоким числом попадания 
в ловушки мелких млекопитающих (15 % и более) от-
носятся томская, кемеровская и иркутская области.

исследования зоолого-энтомологического ма-
териала на туляремию в анализируемом периоде 
проводились на территории всех субъектов округа. 
активность очагов туляремии выявлена в 7 субъек-
тах. в начале июня на территории татарского райо-
на новосибирской области зарегистрирован случай 
туляремии. эпизоотическая активность в районе 
была на высоком уровне (50 % серопозитивных мел-
ких млекопитающих). в омской области произошло 
2 случая заболевания туляремией: в июле (в ново-
варшавском районе) и в августе (в омске). в ноябре 
зарегистрирован случай туляремии в томской обла-
сти (томский район).

в кемеровской области активность природных 
очагов туляремии в 2020 г. установлена в 11 районах, 
где 45,19 % проб от отловленных в открытых био-
топах мелких млекопитающих содержали антитела 
к возбудителю туляремии, а 12,10 % – его антиген. 
на территории омской области 23,48 % мелких 
млекопитающих и 17,86 % промысловых животных 
(ондатра), отловленных на территориях природных 
очагов имели антитела к возбудителю туляремии, 
а 60 % проб воды из открытых водоемов и 18,75 % 
гнезд грызунов содержали туляремийный антиген. 
в иркутской области 25 % проб от мелких млеко-
питающих содержали антитела, 16,1 % – антиген. 
на территории алтайского края серопозитивные 
результаты выявлены при исследовании смывов из 
грудной полости мелких млекопитающих (25 %), 
иксодовых клещей (57,14 %), ила из открытых во-
доемов (33,33 %). 

при исследовании иммунологическими и 
молекулярно-генетическими методами инфициро-
ванные красные полевки (23 % от всех выявленных 
инфицированных мелких млекопитающих), бурозуб-
ки (20 %), полевки-экономки и полевые мыши (по 
14 %), малые лесные мыши (11 %), серые и красно-
серые полевки (по 4 %), а также единичные пробы 
от темной, рыжей, узкочерепной и водяной полевок, 
восточноазиатской и домовой мыши, мыши-малютки, 

азиатского бурундука, барабинского хомячка и онда-
тры зарегистрированы в алтайском крае, томской, 
новосибирской, омской и кемеровской областях. 

инфицированные клещи выявлены в томской 
области (Ixodes) и алтайском крае (D. reticulatus), 
комары и мошки – в новосибирской области (Aedes), 
слепни – в новосибирской (Tabanus) и томской 
(H. distinguenda, H. pluvialis) областях, пробы воды – 
в алтайском крае и новосибирской области, гнезда 
грызунов – в красноярском крае и новосибирской 
области, погадки хищных птиц и помет грызунов ‒ 
в красноярском крае, новосибирской и иркутской 
областях, пробы ила – в алтайском крае (табл. 2).

наиболее неблагоприятная ситуация по ту-
ляремии прогнозируется в 2021 г. на территориях 
алтайского края, томской, новосибирской, омской 
и кемеровской областей. кроме высокой численно-
сти мелких млекопитающих и инфицированности 
проб органов грызунов, членистоногих и объектов 
окружающей среды, выявленных на значительных 
территориях регионов, явно недостаточный уровень 
иммунопрофилактики туляремии на всей террито-
рии округа, кроме, возможно, новосибирской обла-
сти (табл. 2). 

дальневосточный федеральный округ 
(дфо). в 2020 г. на территории дФо больных туля-
ремией не зарегистрировано, так же как и в 2019 г. 

мониторинг за состоянием природных очагов 
инфекций не осуществлялся в чукотском автоном-
ном округе. в штате Фбуз «центр гигиены и эпи-
демиологии в чукотском автономном округе» и фи-
лиалов этого учреждения отсутствуют должности 
зоологов и энтомологов. средняя численность мел-
ких млекопитающих на территории дФо составила 
6,5 % попаданий на 100 ловушко-суток (в 2019 г. – 
7,5 %). среди субъектов округа территориями с вы-
соким числом попадания в ловушки мелких мле-
копитающих (15 % и более) являлись все, кроме 
республики саха, амурской области, приморского 
и забайкальского краев.

исследования зоолого-энтомологического ма-
териала на туляремию проводились на территории 
всех субъектов дФо, кроме магаданской области. 
активность природных очагов туляремии выявлена 
в 3 субъектах округа. при помощи иммунологиче-
ских и молекулярно-генетических методов выявле-
ны инфицированные красно-серые и красные по-
левки в камчатском крае, полевые мыши и большие 
полевки в амурской области. антиген возбудителя 
выявлен в камчатском крае при исследовании по-
мета хищных млекопитающих. в хабаровском крае 
антиген выявлен при исследовании гнезд грызунов. 
в забайкальском крае 34,92 % проб от мелких мле-
копитающих содержали антитела, 3,6 % – антиген, 
1,78 % погадок птиц и 0,36 % блох – антиген.

возможны спорадические случаи заболева-
ния туляремией в 2021 г. на отдельных территориях 
камчатского и хабаровского краев. кроме высокой 
численности мелких млекопитающих и инфициро-
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ванности проб органов грызунов, членистоногих 
и объектов окружающей среды, явно недостаточ-
ный уровень иммунопрофилактики туляремии на 
всей территории округа, кроме республики саха 
(табл. 2).

таким образом, на территории российской 
Федерации в 2020 г. зарегистрирован 41 случай ин-
фицирования человека возбудителем туляремии, 
60 % из которых приходится на северо-западный 
федеральный округ. эпизоотические проявления ин-
фекции различной степени интенсивности выявлены 
в 55 субъектах Федерации. на этом фоне споради-
ческие случаи заболевания людей туляремией заре-
гистрированы в 14 регионах страны. максимально 
выраженные эпидемические осложнения продолжа-
ются на территории карелии – 23 больных. 

в 2020 г. сведения об изменении численно-
сти грызунов и насекомоядных не поступили из 
ненецкого автономного округа, псковской области, 
республики ингушетия и чукотского автономного 
округа. во всех округах в большинстве субъектах от-
работано менее 5000 ловушко/суток, что не позволило 
провести обследование во всех природных стациях. 
исследования зоолого-энтомологического материала 
на туляремию не проводились во владимирской обла-
сти, в республиках дагестан, ингушетия и карачаево-
черкессия, а также в магаданской области.

выделено 12 культур Francisella tularensis 
subsp. holarctica из объектов окружающей сре-
ды: в вологодской области (3 культуры), санкт-
петербурге (1), ростовской области (6) и при иссле-
довании воды в хмао (2). 

вакцинация против туляремии находится на низ-
ком уровне в 47 субъектах российской Федерации. 
совершенно неоправданно низкие уровни вакцина-
ции и ревакцинации или вообще отсутствие иммуно-
профилактики туляремии наблюдаются в республи-
ках карелия, башкортостан, татарстан и чувашия, 
а также в ярославской, ленинградской, кировской, 
ульяновской, челябинской, кемеровской и томской 
областях.

на основании анализа представленных дан-
ных наиболее вероятны в 2021 г. эпидемические 
осложнения в виде спорадических случаев забо-
левания среди невакцинированного населения на 
территориях: центрального федерального округа – 
в орловской, рязанской и ярославской областях, а 
также в москве; северо-западного федерального 
округа – в архангельской и ленинградской обла-
стях, республике карелия и в санкт-петербурге; 
приволжского федерального округа – в татарстане, 
мордовии, чувашии, кировской и оренбургской об-
ластях; уральского федерального округа – в хмао, 
янао и тюменской области; сибирского феде-
рального округа – в новосибирской, кемеровской, 
томской и омской областях, а также в алтайском 
крае; дальневосточного федерального округа –  
на отдельных территориях камчатского и хаба-
ровского краев.

в 2020 г. вакцинировано и ревакцинировано от 
туляремии 856056 человек, что ниже уровня преды-
дущего года (1080785). возможно, в связи с эпиде-
мией коронавируса посещать медицинские учрежде-
ния для вакцинации против туляремии было опасно. 
однако необходимо помнить, что невысокие цифры 
заболеваемости населения туляремией на огромной 
территории российской Федерации – это результат 
вакцинации около миллиона жителей в год на про-
тяжении последних десятилетий. 

в регионах повышенного риска заражения насе-
ления возбудителем туляремии в 2021 г. необходимо 
планировать и проводить вакцинацию, инвестиро-
вать в инфраструктуру водоснабжения, санитарии 
и гигиены, эпизоотологического мониторинга при-
родных очагов, а также других мероприятий, на-
правленных на подавление активности природных 
очагов и развитие невосприимчивости населения к 
данной инфекции. ослабление внимания органов 
здравоохранения к проведению профилактических 
мероприятий, при наличии природных очагов ин-
фекции, может в любой момент повлечь за собой 
возврат заболеваемости и эпидемических вспышек 
этой инфекции.

работа выполнена в рамках отраслевой про-
граммы роспотребнадзора и деятельности референс-
центра Фбун гнц пмб по мониторингу за туляре-
мией.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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цель работы – на основе данных мониторинга и анализа заболеваемости в мире за период 2011–2020 гг. дать 
оценку эпидемиологической ситуации по холере в 2020 г. и прогноз на 2021 г. за период с 2011 по 2020 год в 
97 странах мира зарегистрировано 4413988 случаев холеры с общей тенденцией к снижению заболеваемости 
(коэффициент достоверности аппроксимации R2 – 0,5705). однако в связи с продолжением эпидемических про-
явлений холеры в эндемичных странах азии, африки и америки эпидемиологическая ситуация по холере на этих 
континентах в 2020 г. характеризовалась как неблагополучная. отмечено появление среди эпидемически опасных 
штаммов Vibrio cholerae о1 новой, «постгаитянской» линии. в 2020 г. на территории рФ эпидемически опасных 
штаммов V. cholerae о1, о139 от людей не выделено. из объектов окружающей среды изолировано 25 нетокси-
генных штаммов V. cholerae о1 El Tor, восемь из которых (ctxа-, tcpа+), по данным пцр-INDEL-типирования 
и SNP-анализа сиквенсов, принадлежали к клональному комплексу. результаты анализа биологических свойств 
и филогенетических связей между выделенными нетоксигенными штаммами являются основой для оценки эпи-
демиологической ситуации по холере в россии в 2020 г. как стабильной и аналогичного прогноза ее развития в 
2021 г. при этом нельзя исключить вероятность завоза этой инфекции из эндемичных стран и необходимость 
проведения комплекса дифференцированных противоэпидемических (профилактических) мероприятий в рамках 
государственного санитарно-эпидемиологического надзора с целью локализации и ликвидации завозного очага и 
недопущения распространения инфекции. 
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Abstract. Aim of the work – to assess the epidemiological situation on cholera in 2020 and to make a forecast for 
2021 based on the monitoring data and analysis of morbidity around the world for the period of 2011–2020. During the 
period between 2011 and 2020, 4 413 988 cases of cholera were recorded in 97 countries of the world with a general trend 
towards a decrease in the incidence (coefficient of accuracy of approximation R2 – 0.5705). However, due to the continu-
ing epidemic manifestations of cholera in the endemic countries of Asia, Africa and America, the epidemiological situ-
ation on cholera on these continents was characterized as unfavorable in 2020. The emergence of a new “post-Haitian” 
lineage was observed among epidemically hazardous strains of Vibrio cholerae O1. In 2020, no epidemically dangerous 
strains of V. cholerae O1, O139 were isolated from humans on the territory of the Russian Federation. 25 non-toxigenic 
V. cholerae O1 El Tor strains were isolated from environmental objects, eight out of which (ctxA-, tcpA+), according to 
PCR-INDEL typing and SNP analysis of sequences, belonged to the clonal complex. The results of the analysis of bio-
logical properties and phylogenetic relations between the isolated non-toxigenic strains provided the basis for consider-
ing the epidemiological situation on cholera in Russia in 2020 as a stable one and a similar forecast of its development 
in 2021. At the same time, the possibility of importation of this infection from endemic countries cannot be ruled out, as 
well as the need to carry out a complex of differentiated anti-epidemic (preventive) measures within the framework of 
the state sanitary-epidemiological surveillance in order to localize and eliminate the imported focus and avoid the spread 
of the infection.
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в современных условиях анализ заболеваемо-
сти холерой и составление прогноза развития эпи-
демического процесса в мире и в отдельных стра-
нах является актуальной задачей для установления 
потенциальных рисков формирования эпидемиче-
ских очагов болезни в российской Федерации (рФ) 
и определения достаточного комплекса мероприя-
тий, направленных на раннее выявление больного 
(носителя), локализацию и ликвидацию эпидемиче-
ского очага. 

в ряде стран африки и азии усложнению оцен-
ки реальной ситуации по холере также способствует 
начавшаяся в 2020 г. пандемия COVID-19 [1]. кроме 
того, в ряде сообщений может говориться о числе 
случаев «острой водянистой диареи», и остается не-
ясным, какая их часть приходится на заболевания 
холерой [2, 3]. более того, мониторинг холеры опре-
деленно указывает на то, что данная проблема оста-
ется достаточно острой в африке, азии и америке 
(гаити) и практически отсутствует в странах океании 
(австралии и новой зеландии) и европы, где реги-
стрировались единичные завозные спорадические 
случаи без распространения инфекции [4]. 

цель работы – на основе данных мониторинга 
и анализа заболеваемости в мире за период 2011–
2020 гг. дать оценку эпидемиологической ситуации 
по холере в 2020 г. и прогноз на 2021 г.

оценку эпидемиологической ситуации по 
холере (2011–2020 гг.) и прогноз ее развития в 
2021 г. осуществляли с использованием офици-
альных сведений: Weekly Epidemiological Record 
of WHO; интернет-ресурсов (ProMED-mail post, 
ECDC, UNICEF и других); данных Федеральной 
службы по надзору в сфере защиты прав потреби-
телей и благополучия человека. использованы све-
дения из проблемно-ориентированных баз данных 
«холера эль-тор. эпидемиологический анализ 
заболеваемости в мире», «холера эль-тор. мир. 
административные территории». анализ данных о 
выделении холерных вибрионов о1, о139 серогрупп 
из поверхностных водоемов в россии базировал-
ся на донесениях управлений роспотребнадзора по 
субъектам рФ, базе данных «холерные вибрионы. 
россия» и характеристиках биологических свойств и 
филогенетических связей между штаммами, изоли-
рованными на территории россии. статистическая 
обработка результатов исследований проводилась 
с использованием методов, используемых в эпи-
демиологии [5], и включала методы, заложенные в 
программы проблемно-ориентированных баз дан-
ных, а также компьютерную программу StatSoft 
STATISTICA 6.1.478 Russian. 

Анализ заболеваемости в мире за период 
2011–2020 гг. в период с 2011 по 2020 год отмечено 

4413988 случаев холеры в 97 странах мира: в азии – 
в 30 странах, африке – 37, америке – 14, европе – 13 
и в австралии и океании – 3. наибольший удельный 
вес зарегистрированных случаев холеры приходил-
ся на азию – 61,5 % (2713560 случаев). в африке 
он составил 23,3 % (1029654), в америке – 15,2 % 
(669028), австралии и океании – 0,04 % (1560), в 
европе – 0,004 % (186) [6–13]. выявлена общая тен-
денция к снижению заболеваемости с прогнозом на 
один год (коэффициент достоверности аппроксима-
ции R2 – 0,5705) (рис. 1).

по результатам анализа установлено превы-
шение среднего многолетнего показателя заболе-
ваемости (равного 7,3 0/0000) в 2011 г. (показатель – 
9,8 0/0000), в 2017 г. (20,3 0/0000) и в 2019 г. (15,3 0/0000) за 
счет крупномасштабных эпидемий в гаити (2011 г.), 
в йемене (2017 и 2019 гг.), а также крупных вспы-
шек болезни в других странах азии и африки. 

проведенное углубленное исследование показа-
ло, что в азии в динамике заболеваемости холерой 
(2011–2020 гг.) также наблюдалась тенденция к сни-
жению. вместе с тем одна из интенсивных эпидемий 
холеры в йемене, начавшаяся в 2016 г., продолжа-
лась и в 2020 г. на основании данной оценки эпиде-
миологическая ситуация по холере в йемене продол-
жает оставаться напряженной с неблагоприятным 
прогнозом на 2021 г. [14, 15]. на африканском кон-
тиненте также выявлена тенденция к снижению за-
болеваемости. в 2020 г. поступили сведения о 63170 
случаях холеры из 13 стран африки (дрк – 18616, 
мозамбик – 16638, эфиопия – 16601, камерун – 
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рис. 1. динамика заболеваемости холерой в мире с полиноми-
альной линией тренда. 2011–2020 гг.
примечание :  * – определено с использованием базы данных «холера 
эль-тор. эпидемиологический анализ заболеваемости в мире».

Fig. 1. The dynamics of cholera morbidity in the world with a poly-
nomial trend line. 2011–2020
Note :  * – determined using the database “Cholera El Tor. Epidemiological 
analysis of morbidity in the world”
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1952 и др.). летальность составила 1,39 %. кроме 
того, в 2020 г. в республике гаити зарегистрировано 
48 случаев с подозрением на холеру. активизации 
эпидемического процесса способствовали чс по-
литического, социального, техногенного и природ-
ного характера. кроме того, недостаточно развитая 
инфраструктура водоснабжения и водоотведения, 
дефицит доброкачественной воды, низкий уровень 
санитарии способствовали распространению инфек-
ции и реализации соответствующих путей и факто-
ров передачи возбудителя [16–23]. 

межгосударственные завозы холеры были за-
регистрированы в странах африки: в уганду и 
замбию из дрк, в замбию из мозамбика, в кению из 
эфиопии. кроме того, в 2018 г. сообщалось о случае 
завоза холеры в казахстан (в г. алматы из индии, 
2017 г.) с регистрацией пяти больных, а в 2020 г. – 
в нидерланды из африки. внутригосударственные 
завозы болезни, свидетельствующие о распростране-
нии инфекции в пределах одной страны, отмечались 
в азии (йемен) [24–27]. следовательно, потенциаль-
ный эпидемиологический риск, связанный с завозом 
и возможным распространением, продолжает оста-
ваться реальным для стран любого континента.

в последнее десятилетие эпидемические прояв-
ления холеры были обусловлены Vibrio cholerae о1 
биовара эль тор, сероваров огава и инаба, продуци-
рующими холерный токсин классического типа и со-
держащими в основном аллели гена B-субъединицы 
холерного токсина ctxB1, ctxB7 и другие [28–37]. 
отмечены случаи холеры, обусловленные V. chole-
rae O1 классического биовара в иране (2012–2013 гг.) 
и индии (2012–2014 гг.), а также выделение возбуди-
теля из поверхностных водоемов в бангладеш. случаи 
холеры, обусловленные V. cholerae о139, зафиксиро-
ваны в китае, нигерии и индонезии [38, 39]. 

Особенности свойств эпидемически опас-
ных штаммов, циркулирующих в мире. начиная 
с 2010 г. доминирующую роль в этиологии холеры 
заняли так называемые «гаитянские» штаммы, от-
личающиеся от «предгаитянских» геновариантов по 
структуре гена ctxB, а именно присутствием нового 
аллеля ctxB7 с дополнительной миссенс-мутацией, 
приведшей к замене His/Asn в белке в позиции 20, 
которая, согласно данным Naha et al. (2020), вносит 
существенный вклад в повышение уровня токсино-
продукции, тогда как «предгаитянские» штаммы со-
держали классический аллель ctxB1 [40]. остальные 
маркеры эпидемического потенциала (аллель струк-
турной единицы токсин-корегулируемых пилей ад-
гезии tpACIRS101, аллель гена rtxA4 с null-мутацией, 
приводящей к утрате биологической активности 
цитотоксина-актиномодулятора MARTX, и нали-
чие протяженной делеции в острове пандемичности 
VSP-II – VSP-IIΔ0495-0512) у представителей обоих ва-
риантов совпадали [40–42]. «гаитянские» штаммы, 
вероятно, имеют индийское происхождение, они ши-
роко распространились в странах азии, а в 2010 г. 
были завезены в рФ. установлено, что в 2011 г. эти 

штаммы обусловили эпидемические проявления хо-
леры на украине [43–45]. 

биоинформационный анализ доступных полно-
геномных сиквенсов эпидемических штаммов пока-
зал, что в мире наметилась тенденция к вытеснению 
«гаитянской» линии новой, «постгаитянской». ее 
представители отличаются наличием делеции 60 пар 
нуклеотидов в проксимальном участке гена rtxA4, в 
дополнение к характерной для «гаитянских» штам-
мов null-мутации в дистальном участке; этот аллель 
мы обозначили как rtxA4a. по всей видимости, они 
также возникли в индии в 2012 г., а в последующие 
годы (2013–2018) все доступные для анализа индий-
ские изоляты обладали только таким генотипом, как 
и штаммы, выделенные во время эпидемических 
осложнений в уганде (2014, 2016), танзании (2015), 
кении (2015, 2016, 2017), йемене (2016, 2017), ираке 
(2017), бангладеш, китае и зимбабве (2018). два та-
ких штамма были завезены из индии в москву в 
2012 и 2014 гг. [41, 43]. 

анализ геномов штаммов седьмой пандемии 
холеры позволил выявить в их эволюции 13 линий 
дифференциации, обозначенных т1–т13, последова-
тельно сменяющих друг друга. «гаитянские» штам-
мы относятся к линии т12, тогда как вызвавшие в 
течение последних лет эпидемические осложнения, 
в том числе крупные эпидемии в танзании (2015), 
кении (2015–2017) и йемене (2016–2017), образова-
ли линию т13 [37, 46, 47]. вероятно, аллель rtxA4a 
является дополнительным маркером данной линии, 
хотя это предположение нуждается в дальнейшей 
проверке, поскольку в базах NCBI представлено 
пока ограниченное число сиквенсов недавних изоля-
тов, а сиквенсы штаммов, выделенных после 2018 г., 
отсутствуют. 

замещение одних линий другими происхо-
дит постепенно. так, в гаити до 2012 г. продолжа-
ли выделяться «гаитянские» штаммы с rtxA4, а в 
иране (2012–2015), ираке (2015), демократической 
республике конго (2015) и судане (2017) – штаммы, 
содержащие аллель ctxB1 [41]. полученные данные 
свидетельствуют о необходимости проведения био-
информационного анализа полногеномных сиквен-
сов новых эпидемических штаммов по мере их по-
явления в NCBI, а в случае выделения токсигенных 
штаммов в нашей стране – включения их в такой 
анализ.

Анализ эпидемиологической ситуации по хо-
лере в Российской Федерации в 2020 г. и прогноз на 
2021 г. наряду с характеристикой циркулирующих 
в мире возбудителей холеры, учитывались условия, 
которые могут способствовать распространению ин-
фекции в россии в случае ее завоза, а также фено- и 
генотипические характеристики штаммов V. chole-
rae о1, выделяемых из объектов окружающей сре-
ды (оос) в течение текущего года, что в совокуп-
ности определяет прогноз по холере на будущий год. 
кроме того, необходимо принимать во внимание, что 
с 2020 г. на территории страны введен ряд ограничи-
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тельных мероприятий, обусловленных эпидемиоло-
гическими осложнениями по новой коронавирусной 
инфекции.

в 2020 г. на территории рФ эпидемически опас-
ных штаммов V. cholerae о1, о139 от людей не вы-
делено. в челябинской области зарегистрировано 
два случая выделения культур V. choleraе nonO1/
nonO139 от двух больных (внекишечная локализа-
ция). из объектов окружающей среды изолировано 
25 нетоксигенных штаммов V. cholerae о1. Штаммы 
V. cholerae о139 не обнаружены. следовательно, 
анализ биологических свойств и филогенетических 
связей между нетоксигенными штаммами, выделен-
ными из оос в субъектах рФ, является базисной 
основой для оценки эпидемиологической ситуации 
по холере в 2020 г. и прогноза ее развития в 2021 г.

в семи субъектах рФ выделены 25 штам-
мов V. cholerae о1. из них: в ростовской обла-
сти – 9 штаммов, удмуртской республике – 7, 
забайкальском крае – 4, иркутской области – 3, 
республике татар стан – 2, приморском крае  – 1, 
республике бурятия – 1.

данные об обнаружении V. cholerae о1 в 2020 г. 
по точкам отбора проб сопоставимы с показателями 
предшествующих лет (рис. 2). 

наибольший удельный вес штаммов, изоли-
рованных с 2018 по 2020 год, определен в местах 
неорганизованного рекреационного водопользова-
ния – 55 (61,8 %) штаммов; в то время как в местах 
организованного рекреационного водопользования – 
17 (19,1 %), в местах сброса хозяйственно-бытовых 
сточных вод – 15 (16,8 %), в зонах санитарной охра-
ны поверхностных водоемов, используемых для 
централизованного питьевого водоснабжения, и в 
точках по санитарно-гигиеническим и эпидемиоло-
гическим показаниям – по 1 штамму (по 1,1 %). 

по результатам идентификации 25 штаммов 
холерных вибрионов о1 установлено, что культуры 
типичны по родовым и видовым признакам и отно-
сятся к V. cholerae O1 El Tor.

результаты серологических исследований по-
казали, что наиболее высокий процент выделенных 
культур V. cholerae O1 El Tor принадлежал к серова-
ру инаба – 15 штаммов (60,0 %), огава – 9 (36,0 %), 
к R-варианту – 1 штамм (4,0 %). по результатам 
пцр-анализа все штаммы отнесены к эпидемиче-
ски не опасным (не содержали ген ctxа): 8 штаммов 
(ростовская область) имели ген tcpа (ctxа-, tcpа+), 
а остальные штаммы имели характеристику ctxа-, 
tcpа-. для выявления особенностей нетоксигенных 
штаммов холерных вибрионов проведено пцр-
генотипирование по наличию/отсутствию 14 генов-
мишеней штаммов V. cholerae о1. обнаружено 
пять пцр-генотипов штаммов холерных вибрио-
нов о1, выделенных из оос на территориях россии. 
установлено, что наибольшее количество нетокси-
генных культур холерных вибрионов о1 вошло в ге-
нотип а3 – 13 штаммов (52,0 %). Штаммы холерного 
вибриона, выделенные в 2020 г. в ростовской обла-
сти, распределились между двумя генотипами – а1 
и а2, которые встречались у штаммов, изолирован-
ных в других регионах россии в предшествующие 
годы [48]. в иркутской области и забайкальском 
крае штаммы V. cholerae о1 имели генотипы а3 и 
а5, а также а3 и а4 соответственно. на остальных 
территориях изолированные штаммы относились к 
генотипу а3. 

по результатам INDEL-типирования (рис. 3) 
штаммов V. cholerae о1 с определением схожих с 
ними, выделенных в разное время на различных тер-
риториях, установлено, что все штаммы распредели-
лись между 32 генотипами, составившими 12 кла-
стеров [49, 50].

рис. 2. удельный вес V. cholerae о1, выделенных из поверхност-
ных водоемов в различных точках отбора проб. россия, 2018–
2020 гг.

Fig. 2. Specific gravity of V. cholerae O1 isolated from surface water 
bodies at various sampling points. Russia, 2018–2020

рис. 3. дендрограмма, построенная по результатам кластерного 
анализа 

Fig. 3. Dendrogram based on the results of cluster analysis
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показана взаимосвязь между генотипами и ме-
стом изоляции штаммов, четкая приуроченность 
ряда генотипов к определенным регионам (рис. 4). 
отмечены факты повторного выделения одного и того 
же генотипа на протяжении нескольких лет. так, в 
2020 г. на территории забайкальского и приморского 
краев, иркутской области, удмуртской республики, 
республик бурятия и татарстан выделялись штам-
мы, принадлежащие к генотипу B3. Штаммы ука-
занного генотипа выделялись ранее: в республике 

татарстан – в 2016 г., в иркутской области – в 2015 
и 2017 гг., в забайкальском крае – практически еже-
годно, кроме 2018 г. изолировано два штамма гено-
типа C1, являющихся R-вариантом V. cholerae о1, 
из одной и той же точки (г. иркутск, р. ушаковка) с 
промежутком в два года (2018 и 2020 гг.). 

эти данные свидетельствуют в пользу длитель-
ной персистенции отдельных клонов V. cholerae о1. 
однако в ряде субъектов рФ наблюдалось кратков-
ременное выделение штаммов одного генотипа. так, 

рис. 4. взаимосвязь между INDEL-гено-
типом и местом выделения штаммов 
V. cholerae о1

Fig. 4. Relations between the INDEL-
genotype and the site of isolation of 
V. chole rae O1 strains
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в 2018 г. в кировской области выделен штамм с ге-
нотипом B3; в липецкой – в 2019 г. с генотипом B2; 
в республике крым, несмотря на повторные выде-
ления (в 2016 и 2019 гг.), изолированные культуры 
обнаружены в разных точках и принадлежали к раз-
ным генотипам – с4 и B5; в свердловской области 
культуры генотипа B2 изолированы в 2016 и 2017 гг., 
что предполагает случайную контаминацию водных 
объектов при отсутствии благоприятных условий 
для персистенции холерных вибрионов. 

Штаммы, выделенные в 2020 г. в ростовской 
области (г. ростов-на-дону), распределились между 
тремя генотипами (а1, G1 и E3). генотип е3 – в 2016 г. 
встречался в хабаровском крае и республике коми. 
Штаммы о1 с генотипом G1 были ранее (2015 г.) 
изолированы в краснодарском крае и челябинской 
области. Штаммы с генотипом а1 выделены одно-
кратно в течение эпидемиологического сезона. 
следовательно, в данном случае можно судить о на-
личии условий для сохранения и о вероятном заносе 
нетоксигенных штаммов (ctxа-, tcpа+).

оценка филогенетических связей между неток-
сигенными штаммами, выделенными из оос, про-
ведена с использованием SNP-анализа сиквенсов 
шести (2020 г.) изолятов V. cholerae O1 El Tor. для 
сравнения в анализ включены геномы, ранее полу-
ченные и депонированные в NCBI (рис. 5) [51, 52]. 

проведенный анализ показал, что штамм 
V. cholerae о1 № 111 оказался близким штаммам, 
представителям клонального комплекса, получив-
шим необычно широкое распространение в водо-
емах г. сочи в 2015 г., а штаммы № 3–20 – штамму 
из калмыкии (2014 г.). четыре штамма 2020 г. по ре-
зультатам анализа составили отдельный кластер, что 
свидетельствует об их принадлежности к клональ-
ному комплексу. эти данные совпадают с резуль-

татами пцр-типирования, а разделение SNP на два 
INDEL-генотипа, по-видимому, объясняется большей 
разрешающей способностью INDEL-типи рования и 
отражает изменчивость в пределах клонального ком-
плекса, что вполне естественно для водных нетокси-
генных штаммов V. cholerae о1. Штаммы, выделен-
ные в предшествующие годы, также группировались 
в кластеры, включающие изоляты разных лет и мест 
выделения. на наш взгляд, это может свидетельство-
вать в пользу длительной персистенции отдельных 
клонов и возможности их заносов на другие терри-
тории.

эпидемиологическая ситуация по холере в стра-
нах азии, африки и северной америки (гаити) в 
2020 г. характеризовалась как неблагополучная с не-
благоприятным прогнозом на 2021 г. учитывая риски 
продолжения эпидемических проявлений холеры в 
эндемичных странах, межконтинентальные, межго-
сударственные и трансграничные завозы, и несмо-
тря на общую тенденцию снижения динамики забо-
леваемости за десятилетний период (2011–2020 гг.), 
не исключаются завозы инфекции в другие страны, 
в том числе в отдельные субъекты рФ. 

ежегодное выделение из оос в россии не-
токсигенных штаммов, среди которых встречались 
V. cholerae о1 ctxа-, tcpа+, свидетельствует о на-
личии условий их персистенции в водоемах, а так-
же риска возникновения спорадических случаев и 
локальных вспышек острых кишечных инфекций 
вследствие наличия ряда факторов патогенности у 
нетоксигенных штаммов [53, 54]. 

таким образом, на территории россии в 2020 г., 
на фоне введения действенных мер в связи с панде-
мией COVID-19, обеспечено поддержание стабиль-
ной эпидемиологической ситуации по холере. анализ 
результатов мониторинговых исследований, выя-
вивший отсутствие завозов холеры из эндемичных 
стран и выделения токсигенных штаммов V. cholerae 
о1, о139 от людей и из водных объектов окружаю-
щей среды, а также оценка филогенетических связей 
нетоксигенных штаммов V. cholerae о1, изолирован-
ных из оос в субъектах рФ, позволяет прогнозиро-
вать стабильность эпидемиологической обстановки 
по холере в нашей стране на 2021 г. однако нельзя 
исключить вероятность завоза этой болезни из энде-
мичных стран, что предполагает в рамках государ-
ственного санитарно-эпидемиологического надзора 
за холерой проведение дифференцированного ком-
плекса противоэпидемических (профилактических) 
мероприятий с целью локализации и ликвидации за-
возного очага холеры и недопущения распростране-
ния инфекции. 

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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целью работы является обоснование прогноза эпидемиологической и эпизоотологической ситуации в при-
родных очагах чумы российской Федерации, стран ближнего и дальнего зарубежья на 2021 г. дана характери-
стика распространения штаммов Yersinia pestis основного подвида (subspecies pestis) средневекового и античного 
биоваров, кавказского (ssp. caucasica) и центральноазиатского (ssp. central asiatica) подвидов по 45 природным 
очагам стран снг. отмечено сохранение в текущем десятилетии разнонаправленной тенденции в динамике 
эпизоотической активности природных очагов стран снг с циркуляцией штаммов Y. pestis pestis средневеко-
вого биовара филогенетической ветви 2.MED1 и античного биовара филогенетических ветвей 0.ANT5, 4.ANT. 
для российской Федерации в 2021 г. прогнозируется развитие эпизоотий в горно-алтайском высокогорном и 
тувинском горном природных очагах, обусловленных циркуляцией штаммов Y. pestis pestis античного биовара 
4.ANT и Y. pestis алтайского биовара центральноазиатского подвида 0.PE4a. для республики казахстан отмечена 
высокая вероятность сохранения эпизоотической активности в северо-приаральском, приаральско-каракумском, 
прибалхашском, мойынкумском, таукумском пустынных и илийском межгорном природных очагах с цирку-
ляцией штаммов Y. pestis pestis средневекового биовара филогенетической ветви 2.MED1. для кыргызской 
республики обоснован прогноз на развитие эпизоотий чумы, обусловленных штаммами Y. pestis pestis античного 
биовара филогенетической ветви 0.ANT5 в сарыджазском и верхненарынском высокогорных природных очагах. 
отмечена высокая эпидемическая опасность эпизоотических проявлений, обусловленных высоковирулентными 
штаммами Y. pestis pestis античного биовара 0.ANT5, 4.ANT и средневекового биовара 2.MED1 для всей терри-
тории стран снг. отмечена актуальность внедрения в практику прогнозов эпидемиологической обстановки, с 
учетом молекулярно-генетических и эпидемиологических характеристик штаммов Y. pestis, циркулирующих на 
участках ожидаемых эпизоотических проявлений чумы.

Ключевые слова: природные очаги чумы, эпизоотическая активность, штаммы, заболеваемость, прогноз, про-
филактические мероприятия. 
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Abstract. The aim of the work was to substantiate the forecast of the epidemiological and epizootiological situation in 
natural foci of plague in the Russian Federation, countries of the near and far abroad for the year of 2021. Characteristics 
of the distribution of Yersinia pestis strains of the main subspecies (subspecies pestis) of medieval and antique biovars, 
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эпидемические проявления чумы в 2011–2020 гг. 
зарегистрированы на территории 11 государств; общее 
число случаев заболеваний составило 6743, из них 
летальных – 906 (13,4 %) [1–3]. высокая заболевае-
мость населения отмечалась в африке: в республике 
мадагаскар (5451), демократической республике 
конго (608), республике уганда (74) и объединенной 
республике танзания (61) [4–7]. в Южной и северной 
америке случаи заражения зарегистрированы в 
республике перу (67), боливии (4) и сШа (51) [8]. на 
территории азии регистрировали спорадическую за-
болеваемость в китайской народной республике (14), 
монголии (16), россий ской Федерации (3) и 
кыргызской республике (1) [9–16]. наиболее слож-
ная эпидемиологическая ситуация в 2011–2020 гг. 
складывалась на территории республики мадагаскар, 
где в 2017 г. имела место крупная вспышка легочной 
чумы [17–20]. в 2020 г. в четырех странах мира заре-
гистрировано 535 случаев заболевания (148 случаев в 
шести странах в 2019 г.), из которых 37 закончились 
летальным исходом. эпидемиологическое неблагопо-
лучие отмечалось на территориях демократической 
республики конго (520 случаев заболевания; 31 ле-
тальный), китайской народной республики (4 случая 
заболевания; 2 летальных), монголии (6 случаев за-
болевания; 3 летальных) и сШа (5 случаев заболева-
ния; 1 летальный). 

на территории российской Федерации и других 
стран снг к настоящему времени подтверждено на-
личие 45 природных очагов чумы различной биоце-
нотической структуры, функционирование которых 
связано с циркуляцией штаммов Yersinia pestis pestis 

средневекового и античного биоваров, кавказского 
и центральноазиатского подвидов [21, 22]. общая 
площадь энзоотичной по чуме территории стран 
снг составляет 2101288 км2 [23, 24]. распределение 
различных филогенетических популяций Y. pestis по 
территории природных очагов стран снг, а также 
ближнего зарубежья, представлено на рис. 1. 

в границах исторического ареала Y. pestis pestis 
филогенетической ветви 2.MED1 на территории 
прикаспийской и туранской низменностей, а также 
кавказа и закавказья к настоящему времени распо-
ложено 33 автономных природных очага, в том чис-
ле: песчаночьего (25), сусликового (6), сурочьего (2) 
типов (табл. 1). 

площадь природных очагов сусликового типа с 
циркуляцией штаммов Y. pestis pestis средневекового 
биовара 2.MED1 составляет 221347 км2; песчаночье-
го типа – 1728676 км2; сурочьего типа – 18442 км2. 
в джунгарском высокогорном природном очаге цир-
куляция Y. pestis подтверждена только иммунологи-
ческими методами, филогенетические исследования 
не проводились.

на территории кавказа (центрально-кавказский 
высокогорный очаг) отмечена сочетанная цирку-
ляция штаммов Y. pestis pestis средневекового био-
вара филогенетических ветвей 2.MED1 и 2.MED0. 
в закавказье (приараксинский низкогорный очаг) 
выявлена сочетанная циркуляция штаммов Y. pestis 
pestis средневекового биовара 2.MED1 и кавказского 
подвида 0.PE2 [25]. в таласском алатау (таласский 
высокогорный очаг) зарегистрирована сочетанная 
циркуляция штаммов Y. pestis pestis средневекового 

Caucasian (ssp. caucasica) and central Asian (ssp. central asiatica) subspecies by 45 natural foci of the CIS countries 
are presented in the paper. The persistence of a multidirectional trend in the dynamics of epizootic activity of natural foci 
of the CIS countries with the circulation of Y. pestis pestis strains of the medieval biovar of the 2.MED1 phylogenetic 
branch and the antique biovar of the 0.ANT5, 4.ANT phylogenetic branches in the current decade has been outlined. For 
the Russian Federation, the development of epizootics is predicted in the Gorno-Altai highland and Tuva mountain natu-
ral foci caused by the circulation of Y. pestis pestis strains of the antique biovar 4.ANT and Y. pestis of the Altai biovar of 
the Central Asian subspecies 0.PE4a in 2021. For the Republic of Kazakhstan, there is a high probability of preserving 
epizootic activity in the North Aral, Aral-Karakum, Balkhash, Mojynkum, Taukum desert and Ili intermountain natural 
foci with the circulation of Y. pestis pestis strains of the medieval biovar of the phylogenetic branch 2.MED1. For the 
Kyrgyz Republic, the forecast for the development of plague epizootics caused by Y. pestis pestis strains of the antique 
biovar 0.ANT5 phylogenetic branch in the Sarydzhaz and Upper Naryn high-mountain natural foci has been substanti-
ated. A high epidemic risk of epizootic manifestations caused by highly virulent strains of Y. pestis pestis of antique bio-
vars 0.ANT5, 4.ANT and medieval biovar 2.MED1 for the entire territory of the CIS countries is noted. The relevance 
of implementing forecasts of the epidemiological situation into practice, taking into account the molecular-genetic and 
epidemiological characteristics of Y. pestis strains circulating in areas of expected epizootic manifestations of plague, is 
highlighted.
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биовара 2.MED1 и Y. pestis таласского биовара цен-
тральноазиатского подвида 0.PE4t. последние наход-
ки зараженных животных на территории таласского 
высокогорного природного очага имели место в 
1996 г. на центральном тянь-Шане (аксайский вы-
сокогорный очаг) выявлена сочетанная циркуляция 
штаммов Y. pestis pestis античного биовара 0.ANT3 и 
средневекового биовара 2.MED1. 

общая площадь природных очагов (центрально-
кавказский, аксайский, таласский высокогорные, 
приараксинский низкогорный), на территории ко-
торых отмечена сочетанная циркуляция штаммов 
Y. pestis pestis средневекового биовара 2.MED1 и 
других филогенетических ветвей разных подвидов, 
составляет 32531 км2 (1,5 % от общей энзоотичной 
по чуме территории стран снг).

общая площадь исторического ареала штам-
мов Y. pestis pestis средневекового биовара 2.MED1 
составляет 1959965 км2; т.е. 93,3 % от общей эн-
зоотичной по чуме территории стран снг. эпи-
зоотические проявления зарегистрированы на пло-
щади 352731 км2 (18,0 %), эпидемические – на пло-
щади 47241 км2 (2,4 %). в XX столетии в разных 
частях ареала Y. pestis pestis средневекового биова-
ра 2.MED1 неоднократно отмечали как длительные 
перерывы регистрации зараженных животных, так 
и резкие обострения эпизоотической обстановки 
[26, 27]. наблюдаемые пульсации эпизоотической 
активности отдельных автономных природных оча-
гов Y. pestis pestis средневекового биовара 2.MED1 
целиком определялись климатическими и антропо-
генными факторами. следует полагать, что имен-
но высокая экологическая пластичность штаммов 
Y. pestis pestis средневекового биовара 2.MED1 и 

определила возможность их распространения в по-
пуляциях широкого видового спектра грызунов, оби-
тающих на территориях прикаспийской и туранской 
низменностей, а также в предгорьях, низкогорьях и 
высокогорьях предкавказья, кавказа, центрального 
тянь-Шаня и таласского алатау. 

в текущем столетии вследствие влияния совре-
менного потепления климата эпизоотический по-
тенциал многих автономных природных очагов сус-
ликового и песчаночьего типа с циркуляцией штам-
мов Y. pestis pestis средневекового биовара филоге-
нетической ветви 2.MED1 значительно снизился. 
в 2011–2020 гг. в российской Федерации штаммы 
этой ветви выделены только в 2013–2015 гг. на тер-
ритории прикаспийского песчаного природного оча-
га. следует отметить, что в результате проведения в 
2014–2015 гг. профилактических мероприятий (дера-
тизация, дезинсекция) на площади всех выявленных 
в прикаспийском песчаном природном очаге локаль-
ных проявлений чумы эпизоотический процесс был 
оперативно купирован и распространения штаммов 
Y. pestis на другие территории северо-западного 
прикаспия и предкавказья не произошло [28]. 
в других шести природных очагах чумы российской 
Федерации с циркуляцией штаммов Y. pestis pestis 
средневекового биовара ветви 2.MED1 последние 
находки зараженных животных имели место в волго-
уральском степном – в 1975 г., прикаспийском 
северо-западном степном – в 1990 г., терско-сун-
женском низкогорном – в 2000 г., дагестанском 
равнинно-предгорном – в 2003 г., волго-уральском 
песчаном – в 2005 г., центрально-кавказском высо-
когорном – в 2007 г.

на территории республики казахстан в начале 

рис. 1. распространение различных филогенетических линий Y. pestis в 45 природных очагах на территории снг и ближнего зару-
бежья

Fig. 1. Distribution of various phylogenetic lineages of Y. pestis in 45 natural foci in the CIS and neighboring countries
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текущего столетия в пустынных автономных природ-
ных очагах с циркуляцией Y. pestis pestis средневеко-
вого биовара ветви 2.MED1 последние находки зара-
женных животных имели место в волго-уральском 
междуречье (волго-уральский песчаный – в 2007 г., 

волго-уральский степной – в 2001 г.), в зауралье 
(урало-уильский степной – в 2002 г.), в урало-
эмбинском междуречье (урало-эмбинский пустын-
ный – в 2001 г.), так же как и в очагах восточного 
прикаспия (предустюртском – в 2009 г., арыскумско-

Таблица 1 / Table 1

общие сведения о природных очагах Y. pestis pestis средневекового биовара филогенетической ветви 2.MED1 на территории стран снГ  
и ближнего зарубежья

General information about the natural foci of Y. pestis pestis of the medieval biovar of the phylogenetic branch 2.MED1 in the territory of the CIS  
and neighboring countries

природный очаг 
Natural focus

площадь очага
Focus area 

общая, км2

total, km2

с эпизоотиями
with epizooties

с эпидемиями
with epidemics

шифр
code название / name of a focus км2 % км2 %

Автономные очаги сусликового типа / Autonomous foci of souslik type

01 центрально-кавказский высокогорный (сочетанный очаг 2.MED1 и 2.MED0) / 
Central-Caucasian high-mountain (combined focus of 2.MED1 and 2.MED0) 4309 3950 91,7 0 0

02 терско-сунженский низкогорный / Tersko-Sunzhensky low-mountain 2336 360 15,4 0 0,0

03 дагестанский равнинно-предгорный / Dagestan plain-piedmont 11150 2100 18,8 0 0,0

14 прикаспийский северо-западный степной / Precaspian North-Western steppe 51152 15540 30,4 4620 9,0

15 волго-уральский степной / Volga-Ural steppe 85000 12000 14,1 4030 4,8

17 урало-уильский (зауральский) степной / Ural-Uilsky (Trans-Ural) 67400 6300 9,3 2100 3,1

Автономные очаги песчаночьего типа / Autonomous foci of the gerbil type

07 приараксинский низкогорный (сочетанные очаги 2.MED1 и 0.PE2) /  
Prearaksinsky low-mountain (combined foci of 2.MED1 and 0.PE2) 9780 - - - -

08–13
закавказский равнинно-предгорный (мезоочаги: бозчельский, кобыстанский,  
мильско-карабахский, джейранчельский, гянджа-казахский, иорский) /   
Trans-Caucasian plain-piedmont (meso-foci: Bozchel’sky, Kobystansky,  
Milsko-Karabakhsky, Dzheiranchel’sky, Gyandzha-Kazakhsky, Iorsky)

25670 - - - -

16 волго-уральский песчаный / Volga-Ural sandy 65000 32524 50,0 4395 6,8

18 урало-эмбинский пустынный / Ural-Embinsky desert 57700 30842 53,4 715 1,2

19 предустюртский пустынный / Pre-Ustyurtsky desert 74000 8795 11,8 401 0,5

20 устюртский пустынный / Ustyurtsky desert 158000 3600* 2,3 100 0,1

21 северо-приаральский пустынный / North-Aral Sea desert 46500 20000 43,0 700 1,5

22 арыскумско-дарьялыктакырский пустынный / Aryskumsko-Dar’yalyktakyrsky desert 47000 20400 43,4 9300 19,8

23 мангистауский пустынный / Mangistausky desert 67000 18500 27,6 6500 9,7

24 приаральско-каракумский пустынный / Aral Sea-Karakum desert 75000 52000 69,3 4200 5,6

25 каракумский пустынный / Karakum desert 360000 - - - -

26 копетдагский равнинно-предгорный / Kopetdagsky plain-piedmont 15000 - - - -

27 кызылкумский пустынный / Kyzylkum desert 385000 30100* 7,8 6700 1,7

28 мойынкумский пустынный / Mojynkumsky desert 93000 16800 18,0 0 0,0

29 таукумский пустынный / Taukumsky desert 30000 8900 29,7 100 0,3

30 прибалхашский пустынный / Prebalkhash desert 70000 18400 26,3 2100 3,0

42 бетпакдалинский пустынный / Betpakdalinsky desert 60000 15600 26,0 0 0,0

43 прикаспийский песчаный / Precaspian sandy 63276 19620 31,0 880 1,4

45 приалакольский низкогорный / Pre-Alakol low-mountain 2850 1400 49,1 0 0

46 илийский межгорный / Ili intermountain 23900 14000 58,5 400 1,7

Автономные очаги сурочьего типа / Autonomous foci of marmot type

40 таласский высокогорный** (сочетанный очаг 2.MED1 и 0.PE4t ) /  
Talas high-mountain (combined focus of 2.MED1 and 0.PE4t) 9942 1000 10,1 0 0,0

Всего / Total 1959965 352731 18,0 47241 2,4

* – сведения по эпизоотическим и эпидемическим проявлениям чумы даны на территории республики казахстан; ** – известен только один 
штамм 2.MED1, выделенный в таласском высокогорном очаге.

* – information on epizootic and epidemic manifestations of plague in the territory of the Republic of Kazakhstan is given; ** – only one 2.MED1 strain 
is known, isolated in the Talas high mountain focus.
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дарьялыктакырском (заараль ском) – в 2011 г., 
устюртском – в 2011 г., мангистау ском – в 2011 г.) 
[29, 30]. вплоть до настоящего времени в северной 
подзоне пустынной зоны республики казахстан эпи-
зоотическую активность, подтвержденную выделе-
нием культур Y. pestis pestis средневекового биовара 
2.MED1, сохранили только северо-приаральский 
и приаральско-каракумский пустынные природ-
ные очаги [31]. в центральной части пустынной 
зоны казахстана последние проявления эпизоотиче-
ской активности имели место также на территории 
бетпакдалинского пустынного очага – в 2014 г. резкое 
снижение эпизоотической активности произошло на 
территории республики туркменистан (копетдагский 
пустынный очаг – с 1969 г., кара кумский пустын-
ный – с 2005 г.) и республики узбекистан (южная 
часть кызылкумского пустынного очага – с 2012 г.). 
в южных и юго-восточных регионах республики 
казахстан высокую эпизоотическую активность реги-
стрировали только в прибалхашском, мойынкумском, 
таукумском пустынных и илийском межгорном при-
родных очагах Y. pestis pestis средневекового биовара 
филогенетической ветви 2.MED1 [32].

на территории кавказа и закавказья, в грани-
цах закавказского (гюмрийский, присеванский, 
зангезуро-карабахский мезоочаги) и восточно-кав-
казского высокогорных природных очагов, с общей 
площадью в 49850 км2 (2,4 % от общей площади 
энзоотичной по чуме территории стран снг), под-
тверждена циркуляция Y. pestis кавказского подвида 
филогенетической ветви 0.PE2. последние эпизоо-
тии регистрировали на территории закавказского 
высокогорного природного очага в гюмрийском ме-
зоочаге в 2005 г., в зангезуро-кабахском мезоочаге – 

в 2006 г. в восточно-кавказском высокогорном при-
родном очаге последние находки зараженных живот-
ных имели место в 2013 г. 

в западной части памиро-алайской горной 
системы, в границах гиссарского природного оча-
га полевочьего типа с площадью 400 км2 (0,2 % от 
общей площади энзоотичной по чуме территории 
стран снг), зарегистрирована циркуляция штаммов 
Y. pestis гиссарского биовара центральноазиатско-
го подвида 0.PE4h. последние находки зараженных 
животных отмечены здесь в 1991 г. 

в горных системах тянь-Шаня и памиро-алая, 
в расположенных здесь сарыджазском, верхне-
на рын ском, аксайском и алайском высокогорных 
природных очагах [33], подтверждена циркуляция 
Y. pestis pestis античного биовара филогенетических 
ветвей: 0.ANT3 и 0.ANT5. причем на территории 
верхненарынского высокогорного природного оча-
га зарегистрирована сочетанная циркуляция Y. pestis 
pestis античного биовара филогенетических ветвей 
0.ANT3 и 0.ANT5, в аксайском высокогорном при-
родном очаге – античного биовара филогенетиче-
ской ветви 0.ANT3 и средневекового биовара ветви 
2.MED1. 

в горных системах Южной сибири на террито-
рии тувинского горного и горно-алтайского высо-
когорного природных очагов выявлена циркуляция 
штаммов Y. pestis pestis античного биовара филоге-
нетической ветви 4.ANT. в забайкалье расположен 
одноименный – забайкальский степной природный 
очаг сусликового типа, на территории которого ранее 
(до 1970 г. включительно) регистрировали штаммы 
Y. pestis pestis античного биовара филогенетической 
ветви 2.ANT3 (табл. 2).

Таблица 2 / Table 2

общие сведения о природных очагах с циркуляцией штаммов Y. pestis pestis античного биовара филогенетических ветвей 0.ANT3, 0.ANT5, 
2.ANT3, 4.ANT на территории стран снГ

General information on natural foci with the circulation of Y. pestis pestis strains of the antique biovar, phylogenetic branches 0.ANT3, 0.ANT5, 
2.ANT3, 4.ANT in the territory of the CIS countries

природный очаг
Natural focus

площадь очага
Focus area

общая, км2

total, km2

с эпизоотиями
with epizooties

с эпидемиями
with epidemics

шифр
code название / name of a focus км2

km2 % км2 %

Автономные очаги сусликового типа / Autonomous foci of souslik type

37 тувинский горный (4.ANT) / Tuva mountain (4.ANT) 10826 3702 34,2 0 0,0

38 забайкальский степной (2.ANT3) / Trans-Baikal steppe (2.ANT3) 18150 5030 27,7 1600 8,8

Автономные очаги сурочьего типа / Autonomous foci of marmot type

31 сарыджазский высокогорный (0.ANT5) / Sarydzhaz high-mountain (0.ANT5) 7400 3800 51,4 - -

32 верхненарынский высокогорный (сочетанные очаги 0.ANT3+0.ANT5) /  
Upper-Naryn high-mountain (combined foci of 0.ANT3+0.ANT5) 14500 8000 55,2 100 0,7

33 аксайский высокогорный (сочетанный очаг 2.MED1 и ANT3) /  
Aksai high-mountain (combined focus of 2.MED1 and ANT3) 8500 7500 88,2 0 0,0

35 алайский высокогорный (0.ANT3) / Alai high-mountain (0.ANT3) 4600 2750 59,8 0 0,0

36 горно-алтайский высокогорный (сочетанные очаги 4.ANT +0.PE4a) /  
Gorno-Altaisky high-mountain (combined foci of 4.ANT +0.PE4a) 11597 2530 21,8 200 1,7

Всего / Total 75573 33312 44,1 1900 2,5
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общая площадь очагов сусликового и сурочье-
го типов с циркуляцией штаммов Y. pestis pestis ан-
тичного биовара филогенетических ветвей 0.ANT3, 
0.ANT5, 2.ANT3, 4.ANT – 75573 км2, что составляет 
3,6 % от общей площади энзоотичной по чуме тер-
ритории стран снг. эпизоотические проявления 
зарегистрированы на площади 33312 км2 (44,1 %), 
эпидемические – на площади 1900 км2 (2,5 %). в по-
следнее десятилетие отмечена активизация эпи-
зоотического процесса в горных и высокогорных 
природных очагах Y. pestis pestis античного биова-
ра филогенетических ветвей 0.ANT5 (кыргызская 
республика), 4.ANT (российская Федерация). 

на территории российской Федерации в 2011–
2020 гг. в тувинском горном и горно-алтайском 
высокогорном природных очагах с циркуляцией 
штаммов Y. pestis pestis античного биовара фило-
генетической ветви 4.ANT отмечено сохранение 
напряженной эпизоотической и эпидемиологиче-
ской обстановки [34, 35]. в горно-алтайском вы-
сокогорном природном очаге циркуляция штам-
мов Y. pestis pestis античного биовара ветви 4.ANT 
впервые установлена в 2012 г. [36]. в последующие 
2013–2020 гг. на территории горно-алтайского оча-
га отмечена циркуляция как штаммов Y. pestis pestis 
античного биовара 4.ANT, так и штаммов Y. pestis 
алтайского биовара центральноазиатского подвида 
0.PE4a. в 2014–2016 гг. здесь ежегодно регистриро-
вали по одному случаю заражения чумой человека. 
в тувинском горном очаге чумы штаммы Y. pestis 
pestis античного биовара 4.ANT выделены в 2012–
2016 гг. и 2018–2020 гг.

в 2020 г. на территории российской Федерации 
локальные эпизоотии чумы зарегистрированы на 

территории кош-агачского района республики 
алтай, а также монгун-тайгинского, овюрского 
и тэс-хемского кожуунов республики тыва. 
эпизоотии чумы выявлены на территории двух 
(горно-алтайский высокогорный и тувинский гор-
ный) из 11 природных очагов чумы российской 
Федерации. общая площадь эпизоотии составила 
2604 км2. всего изолировано 19 штаммов Y. pestis 
pestis античного биовара филогенетической вет-
ви 4.ANT и 4 штамма Y. pestis алтайского биовара 
центральноазиатского подвида 0.PE4a. Штаммы 
Y. pestis pestis античного биовара 4.ANT получены 
на территории горно-алтайского высокогорно-
го (5) и тувинского горного (14) природных очагов 
чумы (рис. 2). Штаммы Y. pestis алтайского биовара 
центральноазиатского подвида 0.PE4a выделены в 
горно-алтайском высокогорном природном оча-
ге чумы. в 2020 г. в горно-алтайском высокогор-
ном очаге на плоскогорье укок (участки калгуты, 
вершина р. калгуты, ак-алаха) установлена цир-
куляция Y. pestis pestis античного биовара фило-
генетической ветви 4.ANT. Южная граница выяв-
ленной новой очаговой территории на плоскогорье 
укок проходит по линиям водоразделов хребтов 
сайлюгем (западного окончания), табын-богдо-
ула, Южный алтай. причем хребет Южный алтай 
представляет собой крайний южный форпост пло-
скогорья укок и практически идентичен с ним в 
ландшафтном и биоценотическом отношении.

на склонах хребта Южный алтай широко рас-
пространены поселения серого сурка – промыслово-
го вида, имеющего высокую эпидемиологическую 
значимость в природных очагах чумы монголии и 
республики алтай. учитывая высокую вероятность 

рис. 2. эпизоотическая активность горно-алтайского высокогорного и тувинского горного природных очагов чумы в 2020 г.
сектора: 1 – выделение штаммов Y. pestis алтайского биовара центральноазиатского подвида 0.PE4a; 2 – выделение штаммов Y. pestis pestis античного 
биовара филогенетической ветви 4.ANT; 3 – находки антител и антигенов чумного микроба; 4 – обнаружение днк чумного микроба 

Fig. 2. Epizootic activity of the Gorno-Altai high-mountain and Tuva mountain natural plague foci in 2020
Sectors: 1 – isolation of Y. pestis strains of the Altai biovar of the Central-Asian subspecies 0.PE4a; 2 – isolation of Y. pestis pestis strains of the antique biovar 
of the 4.ANT phylogenetic branch; 3 – findings of antibodies and antigens of the plague microbe; 4 – detection of plague microbe DNA 
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дальнейшего расширения ареала Y. pestis pestis ан-
тичного биовара филогенетической ветви 4.ANT в 
западном направлении, нельзя исключить возмож-
ность формирования новой трансграничной очаговой 
территории в границах хребта Южного алтая, рас-
положенного на стыке границ четырех государств – 
россии, монголии, китая и казахстана. западная 
часть высокогорного хребта Южный алтай располо-
жена в восточно-казахстанской области республики 
казахстан, восточная – отделяет территорию россий-
ской Федерации от синьцзян-уйгурского автоном-
ного района китайской народной республики. о на-
личии природных очагов чумы на склонах хребта 
Южный алтай на сопредельной с россией террито-
рии китайской народной республики и республики 
казахстан ничего не известно. в связи с этим необ-
ходимо провести эпизоотологический мониторинг 
горных и высокогорных территорий, расположенных 
к западу и юго-западу от перевала укок, в первую 
очередь в границах республики казахстан на участке 
от верховий р. бухтарма между ее поймой и хребтом 
Южный алтай. кроме того, в горно-алтайском вы-
сокогорном природном очаге циркуляция штаммов 
4.ANT также впервые выявлена на участке «правый 
берег р. чаган-бургазы», где ранее регистрировали 
только Y. pestis алтайского биовара центральноазиат-
ского подвида 0.PE4a. 

в 2020 г., так же как и в 2016–2019 гг., обеспече-
ние эпидемиологического благополучия в активных 
горно-алтайском высокогорном и тувинском гор-
ном природных очагах явилось, главным образом, 
результатом выполнения научно обоснованного ком-
плекса профилактических (противоэпидемических) 
мероприятий, усиления материально-технических и 
людских ресурсов Фкуз «алтайская противочумная 
станция», Фкуз «тувинская противочумная стан-
ция» роспотребнадзора за счет командирования спе-
циалистов из других противочумных учреждений. 
в результате ежегодного выполнения «комплексного 
плана мероприятий учреждений роспотребнадзора 
по оздоровлению горно-алтайского высокогорно-
го природного очага чумы в кош-агачском районе 
республики алтай» и «программы дезинсекционных 
и дератизационных обработок в горно-алтайском вы-
сокогорном природном очаге чумы», «комплексного 
плана по снижению эпидемиологических рисков 
заболеваний населения в тувинском горном очаге» 
усилен контроль за эпидемиологической обстанов-
кой на очаговой территории российской Федерации 
и значительно снижены риски заражений населения 
чумой. все профилактические (противоэпидемиче-
ские) мероприятия проводились на участках прогно-
стического обострения эпидемиологической обста-
новки и носили упреждающий характер [37].

в кыргызской республике на территории 
сарыджазского высокогорного природного очага с 
циркуляцией штаммов Y. pestis pestis античного био-
вара филогенетической ветви 0.ANT5 обострение 
эпизоотической обстановки имело место в 2012 г., 

после длительного перерыва с 1994 г. в последую-
щие 2013–2020 гг. здесь отмечено сохранение на-
пряженной эпизоотической обстановки с ежегодной 
регистрацией находок зараженных чумой живот-
ных. на фоне эпизоотических проявлений в по-
пуляциях серых сурков в 2013 г. в сарыджазском 
очаге (ак-суйский район иссык-кульской области) 
был зарегистрирован случай заражения челове-
ка бубонной формой чумы с летальным исходом. 
в 2019–2020 гг. в сарыджазском высокогорном оча-
ге выделено 11 культур Y. pestis основного подвида 
античного биовара филогенетической ветви 0.ANT5. 
в верхненарынском высокогорном природном оча-
ге циркуляцию штаммов Y. pestis pestis античного 
биовара филогенетической ветви 0.ANT5 в поселе-
ниях серого сурка зарегистрировали в 2016–2017 гг. 
(иштык-акширакский участок). в алайском высоко-
горном природном очаге эпизоотические проявления 
не регистрируют с 2009 г. на территории аксайского 
высокогорного природного очага с сочетанной цир-
куляцией штаммов Y. pestis pestis античного биовара 
филогенетической ветви 0.ANT3 и средневекового 
биовара филогенетической ветви 2.MED1 эпизоотии 
чумы не регистрируют с 1985 г.

в условиях потепления климата в текущем 
десятилетии можно ожидать сохранения разно-
направленной тенденции в динамике эпизоотиче-
ской активности природных очагов с циркуляцией 
штаммов Y. pestis pestis средневекового биовара 
филогенетической ветви 2.MED1 и античного био-
вара филогенетических ветвей 0.ANT5, 4.ANT [38]. 
на территории российской Федерации паразитар-
ные системы равнинных природных очагов чумы 
сусликового и песчаночьего типа с распростране-
нием Y. pestis pestis средневекового биовара ветви 
2.MED1 продолжат оставаться в состоянии глубокой 
депрессии. повышение температуры зимних меся-
цев сопровождается частым наступлением оттепе-
лей, гололедными явлениями, что повышает риски 
гибели грызунов, в том числе широкого видового 
спектра песчанок рода Meriones. повышение темпе-
ратур в январе-феврале приводит к раннему, волно-
образному выходу из зимней спячки сусликов рода 
Spermophilus, что нарушает гон, приводит к гибели 
зверьков от бескормицы, затягивает период размно-
жения. высокие температуры, недостаточное количе-
ство осадков в весенне-летние месяцы провоцируют 
суховеи, выгорание растительности, что негативно 
сказывается на состоянии кормовой базы грызунов 
и генеративном потенциале их популяций. в 2020 г. 
фоновые показатели плотности малого суслика в 
равнинных природных очагах северного (волго-
уральский степной), северо-западного прикаспия 
(прикаспийский северо-западный степной) и 
предкавказья (дагестанский равнинно-предгорный, 
терско-сунженский низкогорный) не превышали 
6,0 особи на 1 га, а общие запасы блох были повсе-
местно ниже среднемноголетних значений. в при-
родных очагах песчаночьего типа (волго-уральский 
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песчаный, прикаспийский песчаный) общая плот-
ность полуденной и гребенщиковой песчанок состав-
ляла 1–5 особей на 1 га при общем запасе их блох от 
20 до 40 экз. на 1 га, что до 10 раз ниже среднемно-
голетнего уровня. сохраняется также депрессивное 
состояние численности даурского суслика (менее 
1 особи на 1 га) на территории забайкальского степ-
ного природного очага.

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 2020 г. в центрально-кавказском высоко-
горном природном очаге сусликового типа, на фоне 
сохранения высокой численности горного суслика, 
общие запасы блох вида Citelophillus tesquorum сни-
зились. на территории восточно-кавказского высо-
когорного природного очага с циркуляцией Y. pestis 
кавказского подвида филогенетической ветви 0.PE2 
численность основного носителя – обыкновенной 
полевки – составила весной 6,3, осенью – 7,2 особи 
на 1 га, а ее блох – 17 и 66 экз. на 1 га соответственно, 
что в 4–10 раз ниже их многолетних показателей.

в горных системах Южной сибири, напротив, 
сохраняется высокий эпизоотический потенциал 
тувинского горного и горно-алтайского высокогор-
ного природных очагов чумы. в 2020 г. в тувинском 
горном природном очаге показатели численности 
длиннохвостого суслика сохранились на средне-
многолетнем уровне – 3,1 весной и 9,2 особи на 1 га 
летом. численность блох также варьировала в пре-
делах многолетних значений – от 200 до 595 экз. на 
1 га. на большей части горно-алтайского высоко-
горного природного очага в 2020 г. показатели чис-
ленности серого сурка достигали 1,0 жилых бутанов 
на 1 га. началось восстановление численности се-
рого сурка по долинам рек елангаш и ирбисту, где 
протекали интенсивные эпизоотии в 2015–2017 гг. 
наиболее высокие показатели численности зверь-
ков отмечены в верховьях рек уландрык, большие 
Шибеты, на плоскогорье укок. отмечена тенденция 
роста численности монгольской пищухи и длиннох-
востого суслика. сохраняется высокий уровень оби-
лия основных переносчиков возбудителя чумы. все 
это создает в высокогорных районах условия для 
дальнейшего развития локальных эпизоотий, обу-
словленных циркуляцией Y. pestis pestis античного 
биовара 4.ANT в поселениях серого сурка и длин-
нохвостого суслика. также сохраняются условия 
для развития локальных эпизоотий, обусловленных 
циркуляцией Y. pestis алтайского биовара централь-
ноазиатского подвида 0.PE4a в поселениях монголь-
ской пищухи.

таким образом, в 2021 г. на энзоотичной по чуме 
территории российской Федерации в соответствии с 
долгосрочным эпизоотологическим прогнозом со-
хранение напряженной эпидемиологической обста-
новки ожидается в горно-алтайском высокогорном 

и тувинском горном природных очагах чумы, где 
на территории республики алтай (кош-агачский 
район) и республики тыва (монгун-тайгинский, 
овюрский и тэс-хемский кожууны) есть все усло-
вия для развития эпизоотий, обусловленных цирку-
ляцией штаммов Y. pestis pestis античного биовара 
4.ANT и Y. pestis алтайского биовара центральноази-
атского подвида 0.PE4a. не ожидается активизации 
в 2021 г. природных очагов Y. pestis pestis средне-
векового биовара филогенетической ветви 2.MED1 
(центрально-кавказский высокогорный, терско-
сунженский низкогорный, дагестанский равнинно-
предгорный, прикаспийский северо-западный степ-
ной, волго-уральский степной, волго-уральский 
песчаный, прикаспийский песчаный), Y. pestis pestis 
античного биовара филогенетической ветви 2.ANT3 
(забайкальский степной) и Y. pestis кавказского 
подвида филогенетической ветви 0.PE2 (восточно-
кавказский высокогорный). благоприятный эпизоо-
тологический прогноз распространяется и на при-
родные очаги Y. pestis pestis средневекового биова-
ра филогенетической ветви 2.MED1 (закавказский 
равнинно-предгорный, приараксинский низкогор-
ный) и Y. pestis кавказского подвида филогенети-
ческой ветви 0.PE2 (закавказский высокогорный), 
расположенные на территории азербайджанской 
республики, грузии и республики армения. 

на территории республики казахстан сохра-
нение высокой эпизоотической активности прог-
нозируется в северо-приаральском, приаральско-
каракумском, прибалхашском, мойынкумском, 
таукумском пустынных и илийском межгорном 
природных очагах с циркуляцией штаммов Y. pes-
tis pestis средневекового биовара филогенетической 
ветви 2.MED1. в кыргызской республике развитие 
эпизоотий чумы, обусловленных штаммами Y. pestis 
pestis античного биовара филогенетической ветви 
0.ANT5, ожидается на территории сарыджазского 
и верхненарынского высокогорных природных оча-
гов. данные о состоянии природных очагов чумы на 
территории республики туркменистан, республики 
узбекистан, республики таджикистан отсутству-
ют. настоящий прогноз впервые позволяет выпол-
нять прогностические оценки изменения эпиде-
миологической обстановки с учетом молекулярно-
генетических и эпидемиологических характеристик 
штаммов, циркулирующих на участках ожидаемых 
эпизоотических проявлений чумы.
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оСоБенноСТи эпидемиологичеСКой СиТуации по лихорадКе Западного нила  
в роССийСКой федерации в 2020 г. и прогноЗ ее раЗвиТия в 2021 г.

ФКУЗ «Волгоградский научно-исследовательский противочумный институт», Волгоград, Российская Федерация

в работе представлен анализ заболеваемости лихорадкой западного нила в российской Федерации в 2020 г., 
обобщены результаты и обозначены проблемные вопросы мониторинга за возбудителем. проявления лихорад-
ки западного нила в 2020 г. характеризовались низким уровнем заболеваемости (в 10 раз ниже среднемного-
летнего значения) с регистрацией спорадических случаев на эндемичных территориях Южного (9 случаев) и 
центрального (1 случай) федеральных округов. показано несоответствие структуры заболеваемости (распре-
деление по возрасту, полу, социальному статусу) тенденциям, сложившимся в россии в последние годы. в це-
лом анализ официально зарегистрированных случаев заболевания не характеризует эпидемический процесс по 
лихорадке западного нила в россии в сезон 2020 г. обобщенные результаты мониторинга циркуляции вируса 
западного нила в объектах внешней среды в 2020 г. свидетельствуют о снижении эффективности его проведения 
и низкой выявляемости маркеров возбудителя. установлено сокращение объемов диагностических исследований 
по активному выявлению больных лихорадкой западного нила в эпидемический сезон (в 5,7 раза по сравнению 
с 2019 г.), а также серологического обследования выборочных групп здорового населения (в 1,6 раза). результаты 
молекулярно-генетического исследования возбудителя показали, что на территории европейской части россии 
циркулировал второй генотип возбудителя. установлена циркуляция четвертого генотипа вируса в энзоотическом 
цикле в республике калмыкия. получены последовательности геномов 11 изолятов вируса западного нила, вы-
деленных в 2019 и 2020 гг. в результате филогенетического анализа показано, что все изоляты, выделенные в 
волгоградской области, и изоляты из ростовской и астраханской областей принадлежат к волгоградской кладе 
второго генотипа вируса западного нила. на основании оценки абиотических и биотических факторов обоснова-
ны возможные локальные подъемы заболеваемости лихорадкой западного нила в 2021 г. в субъектах Южного и 
северо-кавказского федеральных округов и на юге западной сибири. 

Ключевые слова: лихорадка западного нила, вирус западного нила, эпидемическая ситуация, энтомологиче-
ский мониторинг, прогноз. 
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Peculiarities of epidemiological situation on the West nile Fever in the Russian Federation 
in 2020 and Forecast for Its Development in 2021
Volgograd Research Anti-Plague Institute, Volgograd, Russian Federation

Abstract. The paper presents an analysis of West Nile Fever incidence in the Russian Federation in 2020, summarizes 
the results and identifies problematic issues of the pathogen monitoring. Manifestations of West Nile Fever in 2020 were 
characterized by a low incidence rate (10 times lower than the average long-term value) with sporadic cases registration 
in the endemic areas of the Southern (9 cases) and Central (1 case) Federal Districts. A discrepancy between the morbid-
ity structure (distribution by age, sex, social status) and the trends that have developed in Russia in recent years is shown. 
The analysis of officially recorded cases doesn’t characterize the epidemic process of West Nile fever in Russia during 
2020-season as a whole. The generalized results of monitoring of the West Nile virus circulation in environmental ob-
jects in 2020 indicate a decrease in the effectiveness of its implementation and a low detectability of pathogen markers. 
A decrease in the volume of diagnostic studies for the active detection of patients with West Nile fever in the epidemic 
season (5.7 times lower compared to 2019), as well as serological screening of healthy population samples (1.6 times) 
has been established. The results of a molecular-genetic study of the pathogen showed that lineage 2 of the pathogen 
was circulating in the European part of Russia. The circulation of the lineage 4 of the virus in the enzootic cycle in the 
Republic of Kalmykia was found out. The genome sequences of 11 West Nile virus isolates allocated in 2019 and 2020 
were obtained. Phylogenetic analysis revealed that all isolates allocated in the Volgograd Region and isolates from the 
Rostov and Astrakhan regions belong to the Volgograd clade of the lineage 2 of the West Nile virus. Based on the assess-
ment of abiotic and biotic factors, possible local increases in the incidence of West Nile fever in 2021 in the regions of 
the Southern and North Caucasian Federal Districts and in the south of Western Siberia have been substantiated.



Проблемы особо опасных инфекций. 2021; 1        ОБЗОРЫ

64

Эпидемиологическая обстановка по лихорад-
ке Западного Нила в мире. в 2020 г. случаи заболе-
вания лихорадкой западного нила (лзн) официаль-
но зарегистрированы в европейском (34,2 % от всех 
случаев), американском (65,2 %) и африканском 
(0,6 %) регионах. 

по данным европейского центра профилактики 
и контроля заболеваний, лабораторно подтвержде-
но 316 случаев лзн в восьми странах европейского 
союза и 23 случая на территории граничащих госу-
дарств (израиль), что ниже в 1,4 раза показателей 
2019 г. (463 случая) и в 6,1 раза – 2018 г. (2083 слу-
чая) (рис. 1) [1, 2]. несмотря на снижение уровня 
заболеваемости в целом по региону, в ряде стран 
юга европы и средиземноморья – греции, италии и 
испании – в сезон 2020 г. наблюдалась повышенная 
заболеваемость населения. так, в испании крупная 
вспышка болезни (77 случаев, 7 смертей) произо-
шла на фоне относительного эпидемиологическо-
го благополучия, отмечаемого в 2017–2019 гг. [3]. 
летальность в среднем в европейском регионе со-
ставила 10,9 %, что сопоставимо с показателями 
предыдущего года [4]. 

в европейском регионе сохранилась тенден-

ция расширения ареала распространения лзн и 
последовательного вовлечения в эпидемический 
процесс более северных территорий. в 2020 г. впер-
вые местная передача возбудителя установлена в 
нидерландах [5]. в течение двух последних лет слу-
чаи заболевания регистрируются в германии, где 
циркуляция вируса западного нила (взн) впервые 
подтверждена в 2018 г. [6, 7].

согласно опубликованным данным, в сезон 
2020 г. в странах европы циркулировал преимуще-
ственно второй генотип взн [2, 6], в испании этио-
логическим фактором эпидемических и эпизоотиче-
ских проявлений болезни был первый генетический 
вариант возбудителя [8].

из стран американского региона наиболее не-
благополучной территорией являются сШа, на долю 
которых приходится 73 % от всех официально зареги-
стрированных случаев лзн в мире. в 2020 г. в сШа 
лабораторно подтверждено 557 случаев заболевания, 
что в 1,7 раза ниже показателя 2019 г. (971 случай). 
у 76 % заболевших установлена нейроинвазивная 
форма инфекции. летальность составила 6,8 % [9]. 
в канаде зарегистрировано 86 случаев заболевания 
лзн, включая 3 летальных исхода (в 2019 г. – 43 слу-

Key words: West Nile fever, West Nile virus, epidemic situation, entomological monitoring, forecast.
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рис. 1. динамика заболеваемости лзн в период 1999–2020 гг. (на 100 тыс. населения) и карты распространения лзн в 2020 г.  
в европе, сШа и российской Федерации

Fig. 1. Changes in WNF incidence rates through 1999–2020 (per 100 000 of the population) and distribution maps of WNF cases in the Europe, 
USA and the Russian Federation in 2020
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чая заболевания, 2018 г. – 437 случаев и 29 смертей), 
в бразилии – один случай с поражением централь-
ной нервной системы, в аргентине – один подозри-
тельный случай [10, 11]. 

данные о заболеваемости в африке, являю-
щейся исходной территорией возникновения и рас-
пространения лзн, носят фрагментарный характер. 
в 2020 г. случаи заболевания лабораторно подтверж-
дены в сенегале (6 больных) [12].

Общая характеристика эпидемического про-
цесса в России. проявления лихорадки западного 
нила в 2020 г. в целом по россии характеризовались 
низким уровнем регистрируемой заболеваемости. 
показатель в среднем по российской Федерации 
(10 случаев; 0,007/100 тыс.) был более чем в 10 раз 
ниже среднемноголетнего (за 2010–2019 гг. – 
128,8 случаев; 0,08/100 тыс.) и многократно ниже 
показателя 2019 г. (352 случая; 0,2/100 тыс.) (рис. 1). 
случаи заболевания диагностированы в трех субъ-
ектах двух федеральных округов: центральном 
(цФо) – 1 случай (воронежская обл.) и Южном 
(ЮФо) – 9 случаев (астраханская область – 8 и 
краснодарский край – 1). 

в сезон 2020 г. не выявлено завозных случаев 
лзн, что связано с ограничениями международных 
сообщений вследствие пандемического распростра-
нения новой коронавирусной инфекции. 

регистрация случаев заболевания лзн (по дате 
постановки окончательного диагноза) отмечена в 
июле – 20 % от общего числа зарегистрированных 
случаев, в августе – 50 % и в сентябре – 30 % и со-
ответствовала среднемноголетнему тренду динамики, 
сложившемуся в россии в последние годы. следует 
отметить позднее начало эпидемического сезона (пер-
вый случай диагностирован в 2020 г. на 28-й неделе, в 
среднем за период 2010–2019 гг. – с 18-й недели).

как и в предыдущие сезоны, в 2020 г. преобла-
дали клинические формы лзн без поражения цен-
тральной нервной системы (цнс). в среднем по 
россии они составили 60 % от общего числа зареги-
стрированных случаев. за весь период наблюдения 
за лзн в российской Федерации на долю заболева-
ний без поражения цнс пришлось 86,7 % случаев. 
в последние годы в россии наметилась тенденция 
роста числа случаев с нейроинвазивной симптома-
тикой (2010 г. – 10,1 %; 2019 г. – 29,1 %). 

нейроинвазивные формы лзн в общей структу-
ре заболеваемости в 2020 г. составили 40 % и заре-
гистрированы в астраханской области. увеличение 
доли заболеваний лзн с поражением цнс в прошед-
шем году можно объяснить более частой обращаемо-
стью таких больных за медицинской помощью, в то 
время как случаи с легким (гриппоподобным) кли-
ническим течением, учитывая сложившуюся эпиде-
мическую ситуацию в мире, не были диагностиро-
ваны. это предположение подтверждают сообщения 
о росте числа заболеваний с поражением цнс и в 
ряде других эндемичных по лзн территориях. так, 
в сШа на нейроинвазивные формы в 2020 г. при-

шлось 76 % от всех случаев, что превысило как сред-
немноголетний показатель (1999–2019 гг. – 48,8 %), 
так и показатель 2019 г. (65,2 %) [13]. в греции и 
италии доля заболеваний лзн с поражением цнс 
была выше, чем в среднем за предыдущие пять лет, а 
в испании составила 74,7 % [2, 8].

летальных исходов от лзн в россии не за-
регистрировано. в сШа установлено увеличение 
показателя летальности в 2020 г. по сравнению со 
среднемноголетними значениями (6,8 и 4,6 % со-
ответственно) [9]. из стран европы рост летально-
сти зафиксирован в греции (16,1 % в 2020 г.; 15,2 % 
в 2019 г.) [1, 4].

в 2020 г. 90 % зарегистрированных случаев лзн 
в россии имели среднетяжелую клиническую форму 
течения; один случай (10 %) легкого течения выяв-
лен в воронежской области. в целом в российской 
Федерации за многолетний период наблюдения уста-
новлено преобладание среднетяжелых форм прояв-
лений (75 %), на легкие формы приходится 16 %, 
тяжелые – 9 % от общего числа случаев.

доля городского населения среди заболевших 
лзн в сезон 2020 г. составила 60 % (в астраханской 
области – 50 %, в воронежской области и 
краснодарском крае – 100 %). суммируя данные по 
россии, определено, что городское и сельское на-
селение подвержено приблизительно одинаковому 
риску заражения (48 и 52 % соответственно), однако 
в годы эпидемических подъемов заболеваемости от-
мечено превалирование среди заболевших жителей 
городов (2010 г. – 85 %, 2012 г. – 68,8 %, 2019 г. – 
67 %) [14, 15].

в сезон 2020 г. зарегистрированы заболева-
ния лзн во всех возрастных группах в равных до-
лях. один случай заболевания отмечен у ребенка 
в астраханской области (10 %). ранее отмечаемая 
тенденция доминирования в структуре заболевае-
мости больных возрастных категорий 50 лет и стар-
ше в сезон 2020 г. не прослеживается (доля этой 
группы населения составила 30 %). напротив, в 
странах европейского региона наблюдалась типич-
ная для лзн возрастная структура заболеваемости. 
так, в испании средний возраст больных составил 
64 года [8].

социальную структуру заболевших характе-
ризуют следующие данные: неработающие граж-
дане трудоспособного возраста – 40 % (30 % из 
астраханской и 10 % из воронежской областей), 
неработающие пенсионеры и школьники – по 10 %, 
работающие граждане (служащие и предпринимате-
ли) – 40 %. таким образом, в сезон 2020 г. не уста-
новлено различий между значениями заболеваемо-
сти лзн среди работающего и неработающего на-
селения. в целом по россии за многолетний период 
наблюдения наибольшая регистрация случаев забо-
левания отмечена среди неработающих граждан и 
пенсионеров. 

анализ мест заражения показал, что у 70 % 
больных заражение произошло на территории при-
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родных и природно-антропоургических очагов (по 
месту проживания в сельской местности – 40 %, при 
посещении дачи – 20 %, других природных мест от-
дыха – 10 %), в 30 % случаев – антропоургических 
очагов в городах (астрахань и краснодар).

многолетний тренд – преобладание среди за-
болевших лиц мужского пола – прослеживается и в 
сезон 2020 г. однако если в среднем за весь период 
регистрации лзн на территории россии доля муж-
чин в структуре заболеваемости составляет 60 %, то 
в прошедший сезон – 80 %. 

У всех больных лзн в 2020 г. диагноз подтверж-
ден лабораторно. по информации, представленной в 
референс-центр по мониторингу за возбудителем ли-
хорадки западного нила (далее – референс-центр), 
показано, что лабораторная диагностика заболева-
ния осуществлялась только серологическими мето-
дами (обнаружение специфических антител класса 
IgM методом иФа) клинико-диагностическими ла-
бораториями медицинских организаций. 

активное выявление больных лзн среди лихо-
радящих и лиц, имеющих другие, сходные с лзн, 
симптомы, проводилось в 2020 г. в 25 из 62 (40 %) 
субъектов российской Федерации с установленной 
циркуляцией возбудителя. этот показатель был са-
мым низким за последние пять лет (2016 г. – 47, 
2017 г. – 36, 2018 г. – 46, 2019 г. – 42). лабораторное 
обследование лиц, обратившихся за медицинской 
помощью с симптоматикой, не исключающей лзн, 
не осуществлялось, в том числе и в ряде субъектов, 
где ранее регистрировалась заболеваемость населе-
ния. абсолютное количество обследованных лихо-
радящих больных остается на крайне низком уровне 
(в большинстве субъектов – 1–10 человек за сезон). 
значительное сокращение объемов диагностиче-
ских исследований по выявлению больных лзн сре-
ди лихорадящих больных в эпидемический сезон  
(в 5,7 раза по сравнению с 2019 г.), на наш взгляд, яв-
ляется одной из причин низкого уровня зарегистри-
рованной заболеваемости.

свидетельством активного, но не установлен-
ного контакта населения с возбудителем на очаго-
вых территориях могут служить результаты прове-
денного на базе референс-центра исследования об-
разцов сывороток крови лихорадящих больных из 
астраханской области. в результате исследования 
110 проб в 13 (11,8 %) обнаружены специфические к 
взн иммуноглобулины класса IgM и в 18 (16,3 %) – 
класса IgG. из них в четырех образцах выявлялись 
одновременно антитела и IgM, и IgG. в одной пробе 
методом полимеразной цепной реакции с обратной 
транскрипцией обнаружена рнк взн.

по результатам эпидемиологических рассле-
дований выявленных случаев заболеваний, инфор-
мация о которых представлена в референс-центр, 
установлено, что диагностика лзн в медицинских 
организациях ряда субъектов проводилась несвое-
временно (в 90 % случаев заболевания). в среднем 
окончательный диагноз «лзн» поставлен на 19-й 

день после обращения за медицинской помощью, 
максимальный срок от начала заболевания до под-
тверждения диагноза составил 50 дней. поздняя этио-
логическая верификация заболеваний привела к за-
паздыванию в организации и проведении санитарно-
противоэпидемических (профилактических) меро-
приятий, включая активное выявление случаев лзн 
среди лиц, находившихся в одинаковых с больным 
условиях по риску заражения. аналогичная ситуация 
наблюдалась и в ряде других стран. так, в испании и 
нидерландах случаи заражения взн подтверждены 
ретроспективно через 1,5 месяца от начала заболе-
вания [5, 8].

Основные результаты энтомологического 
мониторинга. основными переносчиками взн на 
юге россии являются комары видов Culex modestus 
Fic. и Culex pipiens L. последний представлен двумя 
формами, одна из которых развивается с зимней диа-
паузой в открытых биотопах (Cx. pipiens f. pipiens), 
а вторая не имеет зимней диапаузы и потому может 
существовать круглогодично в затопленных водой 
подвалах многоэтажных домов в урбанизированных 
биотопах (Cx. pipiens f. molestus) [16, 17].

анализ результатов энтомологического монито-
ринга субъектов российской Федерации, проведен-
ный сотрудниками референс-центра, представлен в 
табл. 1. данные 47 субъектов не подлежали обработ-
ке (не представлены отчеты, не проводился учет чис-
ленности основных переносчиков либо проводился 
кратковременно в отдельные периоды сезона). 

климатические условия в мае, июне и июле 
2020 г. были в основном благоприятными для распро-
странения переносчиков в центральном и Южном 
федеральных округах россии. среднемесячные по-
казатели численности комаров р. Culex в этот период 
превышали среднемноголетние. кратковременные 
резкие похолодания в ночное время в августе в 
липецкой, курской, калужской, воронежской, 
брянской, волгоградской областях, республиках 
крым и калмыкия, ставропольском и краснодарском 
краях привели к резкому снижению численности 
переносчиков. во второй половине лета в нижнем 
поволжье наблюдалась засуха, что привело к пере-
сыханию мелких водоемов и ухудшению условий 
для развития личинок комаров в крупных водоемах. 

таким образом, энтомологическая ситуация в 
субъектах российской Федерации проявлялась разно-
образно, в зависимости от конкретных климатических 
условий и действия аномальных факторов погоды.

Мониторинг возбудителя ЛЗН. по представ-
ленной в референс-центр информации мониторинг 
циркуляции возбудителя лзн в объектах внешней 
среды проводился в 2020 г. в 57 субъектах россий ской 
Федерации (в 2019 г. – 72). количество выполненных 
исследований по сравнению с предыдущим эпидеми-
ческим сезоном снизилось в 2,1 раза в связи с высо-
кой загруженностью и проведением лабораториями 
учреждений роспотребнадзора массового тестирова-
ния с целью выявления возбудителя COVID-19.
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Таблица 1 / Table 1

сравнительный анализ среднесезонных показателей численности комаров р. Culex в 2020 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 2020  
with the long-term annual average (LTAA) numbers

Федеральный округ 
(Фо)

Federal District (FD)

название субъекта 
Name of the constituent entity

городские биотопы
urban biotope

природные биотопы
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 Фо
Central FD

рязанская обл.,  
смоленская обл.
Ryazan Region,  

Smolensk Region

брянская обл.,  
воронежская обл.,  

калужская обл.,  
курская обл.,  

липецкая обл.,
Bryansk Region,  
Voronezh Region, 
Kaluga Region,  
Kursk Region,  
Lipetsk Region

рязанская обл.,  
смоленская обл.,  
орловская обл. 
Ryazan Region,  

Smolensk Region,  
Orel Region

брянская обл.,  
воронежская обл.,  

курская обл.
Bryansk Region,  
Voronezh Region,  

Kursk Region

северо-западный 
Фо
North-Western FD

новгородская обл.
Novgorod Region

вологодская обл.
Vologod Region

архангельская обл.,  
республика карелия 
Arkhangelsk Region,  
Republic of Korelia

новгородская обл.
Novgorod Region

архангельская обл.,  
вологодская обл.

Arkhangelsk Region,  
Vologod Region

сибирский Фо
Siberian FD

республика  
бурятия
Republic  

of Buryatia

республика хакасия,  
забайкальский край,  
красноярский край,  
новосибирская обл.

Republic of Khakassia,  
Trans-Baikal Territory,  
Krasnoyarsk Territory,  
Novosibirsk Region

омская обл.
Omsk Region

республика  
хакасия,  

новосибирская 
обл.

Republic  
of Khakassia, 
Novosibirsk  

Region

забайкальский край,  
красноярский край

Trans-Baikal Territory,  
Krasnoyarsk Territory

омская обл.,  
республика бурятия

Omsk Region,  
Republic of Buryatia

дальневосточный 
Фо
Far Eastern FD

амурская обл.,  
камчатский край,  
приморский край,  
хабаровский край

Amur Region,  
Kamchatka Territory,  
Primorsk Territory,  

Khabarovsk Territory

еврейская автономная обл.,  
хабаровский край

Jewish Autonomous District,  
Khabarovsk Territory

амурская обл.
Amur Region

Южный Фо
Southern FD

ростовская обл.,  
астраханская обл.

Rostov Region  
Astrakhan Region

республика адыгея,  
республика крым, 

 волгоградская обл.,  
краснодарский край

Adyg Republic,  
Republic of Crimea,  
Volgograd Region,  
Krasnodar Territory

ростовская обл.
Rostov Region

республика адыгея,  
республика крым,  

краснодарский край,  
волгоградская обл.

Adyg Republic,  
Republic of Crimea,  
Krasnodar Territory,  
Volgograd Region

приволжский Фо
Volga FD

нижегородская обл.,  
республика башкортостан, 

республика марий эл, 
оренбургская обл.

Nizhny Novgorod Region,  
Republic of Bashkortostan, 

Mari-El Republic,  
Orenburg Region

кировская обл.,  
республика мордовия, 
республика татарстан, 

саратовская обл.,  
пензенская обл.

Kirov Region,  
Republic of Mordovia,  
Republic of Tatarstan,  

Saratov Region,  
Penza Region

нижегородская обл. 
Nizhny Novgorod Region

республика мордовия,  
оренбургская обл.,  

республика татарстан,  
республика башкортостан, 

кировская обл.
Republic of Mordovia,  

Orenburg Region,  
Republic of Tatarstan,  

Republic of Bashkortostan,  
Kirov Region

уральский Фо
Ural FD

тюменская обл.,  
курганская обл.
Tyumen Region,  
Kurgan Region

челябинская обл.
Chelyabinsk Region

северо-
кавказский Фо
North- Caucasian 
FD

республика  
дагестан
Republic  

of Dagestan

кабардино-балкарская 
республика,  

ставропольский край,  
карачаево-черкесская 

республика
Kabardino-Balkar  

Republic,  
Stavropol Territory,  

Karachai-Cherkes Republic

кабардино-балкарская 
республика,  

ставропольский край,  
республика дагестан,  
карачаево-черкесская  

республика
Kabardino-Balkar Republic,  

Stavropol Territory,  
Republic of Dagestan,  

Karachai-Cherkes Republic
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выявляемость маркеров взн в носителях и 
переносчиках оставалась крайне низкой (0,19 %). 
положительные находки получены на территории 
трех субъектов (в 2019 г. – 7): ростовской, курской 
и саратовской областях (табл. 2). низкая эффектив-
ность выявления маркеров вируса, скорее всего, обу-
словлена доминированием в структуре мониторин-
говых исследований «второстепенных» носителей и 
переносчиков. так, количество исследуемых проб ко-
маров и клещей находилось примерно в равном соот-
ношении, в том числе на высокоэндемичных терри-
ториях юга европейской части россии. на основных 
носителей взн – птиц – пришлось 6,7 % от всех ис-
следуемых проб, а мелких млекопитающих – 22,8 %. 
в то же время мониторинг заболеваемости и инфи-
цированности лошадей как «индикаторов» возмож-
ного осложнения эпидемиологической обстановки 
активно проводился только в одном субъекте.

с целью мониторинга циркуляции возбудителя 
лзн на территории россии в 2020 г. сотрудниками 
референс-центра проведено исследование 473 проб 
объектов внешней среды из четырех субъектов 
российской Федерации, в 24 пробах выявлена рнк 
взн. положительные находки получены от кома-
ров (зимующей популяции Culex pipiens, сезонной 
популяции Coguilletidia richiardii и Culex pipiens из 
волгоградской области; сезонных популяций Culex 
pipiens из астраханской области, сезонных попу-
ляций Culex pipiens и Uranotaenia unguiculata из 
республики калмыкия) и птиц (грач – ростовская 
область; серая утка и красноголовый нырок – 
волгоградская область).

по результатам типирования установлено, что 
выделенные фрагменты рнк взн из проб биоло-
гического материала (комары видов Culex pipiens и 
Coguilletidia richiardii из волгоградской, астраханской 
областей и республики калмыкия, а также птицы из 
ростовской и волгоградской областей) принадлежат 
ко второму генотипу. выделенная рнк из комаров 

Uranotaenia unguiculata, отловленных в республике 
калмыкия, типирована как четвертый генотип.

в эпидемический сезон 2020 г. мониторинг за 
возбудителем лзн при обследовании отдельных 
«здоровых» групп населения проводился в 36 субъек-
тах российской Федерации (в 2019 г. – 61). антитела 
класса IgG к взн обнаружены у населения 18 субъ-
ектов (в 2019 г. – 34). положительные серологиче-
ские находки выявлены у отдельных групп здорового 
населения (доноры, животноводы) в краснодарском 
(2,2 %) и красноярском краях (37,2 %, без дифферен-
циации с клещевым вирусным энцефалитом (квэ); 
воронежской (5,9 %), ивановской (5 %), смоленской 
(2 %), самарской (0,2 %), астраханской (12 %), 
ростовской (16 %), белгородской (8,5 %), орловской 
(3,1 %), кемеровской (15 %, без дифференциации с 
квэ), кировской (4 %, без дифференциации с квэ), 
ульяновской (2,6 %, без дифференциации с квэ), 
архангельской (7,1 %, без дифференциации с квэ); 
курганской (2,9 %, без дифференциации с квэ); 
магаданской (1 %, без дифференциации с квэ) об-
ластях; республиках башкирия (6,6 %, без диффе-
ренциации с квэ) и мордовия (0,7 %, без диффе-
ренциации с квэ).

Молекулярно-генетическая характеристика 
вирусных изолятов 2019–2020 гг. специалистами 
референс-центра получены последовательности 
геномов 11 изолятов взн из образцов полево-
го и клинического материала в 2019 г. (4 – все из 
волгоградской области) и полевого материала в 
2020 г. (2 – астраханская область, 4 – волгоградская 
область, 1 – ростовская область). в одном образце, 
выделенном в 2019 г. из зимующей популяции Culex 
pipiens L. в волгоградской области, наряду с рнк 
взн, обнаружена и рнк вируса озера аббей в ко-
личестве, достаточном для сборки генома de novo. 
следует отметить, что в 2018 г. также выявляли гене-
тический материал данного вируса совместно с рнк 
взн в пулах комаров и клиническом материале [18].

Таблица 2 / Table 2

Выявление маркеров ВЗн в объектах внешней среды в 2020 г.
Identification of WNV markers in environmental objects in 2020

субъект рФ
RF constituent entity

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

лабораторные исследования
Institutions that performed  
laboratory investigations

рнк
RNA

ат или аг
Antibodies or antigens

курская область
Kursk Region – лошади (Equus ferus caballus)

Horses (Equus ferus caballus)
ветеринарная служба

Veterinary Service

ростовская область
Rostov Region

грач (Corvus frugilegus)
Rook (Corvus frugilegus)

полевка обыкновенная (Microtus arvalis),  
лесная мышь (Apodemus uralensis),  

домовая мышь (Mus musculus),  
клещи рода Dermacentor, Rhipicephalus,  

грач (Corvus frugilegus)
Common vole (Microtus arvalis),  

forest mouse (Apodemus uralensis),  
house mouse (Mus musculus),  

ticks genus Dermacentor, Rhipicephalus,  
rook (Corvus frugilegus)

ростовский нипчи
Rostov RAPI

саратовская область 
Saratov Region

комары (Сulex modestus Fic.)
Mosquitoes (Сulex modestus Fic.) – роснипчи «микроб»

RusRAPI “Microbe”
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Филогенетический анализ показал, что все сек-
венированные изоляты принадлежат ко второму гено-
типу взн и формируют отдельную кластерную груп-
пу (волгоградская клада), генетически разобщенную 
со штаммами вируса, выявленными в аналогичный 
период времени на территориях стран центральной 
европы, балканского и средиземноморского регио-
нов (рис. 2). по всей видимости, для данной клады 
необходимо выбрать новое название, поскольку в 
нее вошли не только изоляты, выделенные на тер-
ритории волгоградской области, но и три изолята 
из ростовской и астраханской областей. топология 
филогенетического дерева указывает на наличие 
ближайшего единого общего предка у выделенных 
изолятов взн второго генотипа, существовавшего 
не позднее 2007 г.

приведенные данные могут свидетельство-
вать в пользу правомерности гипотезы о том, что 
циркуляция взн второго генотипа на эндемичных 
территориях юга европейской части россии поддер-
живается за счет местной популяции вируса, суще-
ствующей уже довольно продолжительное время. 
это подтверждают и данные сравнительного анали-
за нуклеотидных последовательностей, показавшие 
у всех изолятов 2018–2020 гг. сходный специфиче-
ский характер несинонимичных аминокислотных за-
мен, затронувших в основном неструктурные гены. 
предположение, что вирусная популяция периодиче-
ски привносится на данные территории, в настоящее 

время не находит подтверждения, хотя и не может 
быть полностью исключено ввиду малого числа ис-
следованных изолятов. 

таким образом, климатические особенности се-
зона 2020 г. в целом на большей территории россии 
создали благоприятные условия для сохранения взн 
в популяциях перезимовавших комаров, накопления 
и передачи возбудителя в течение сезона, однако по-
вышения заболеваемости, даже в «старых» очагах 
инфекции, не наблюдалось. в этом случае право-
мерно говорить, что среди комплекса биотических 
и абиотических факторов, влияющих на заболевае-
мость (точнее, число выявленных больных) в про-
шедшем сезоне, значительную роль сыграли соци-
альные факторы, которые снизили, а в некоторых 
субъектах, вообще исключили работу по выявлению 
больных лзн, имеющую сходные с другими вирус-
ными лихорадками клинические проявления.

анализ официально зарегистрированных слу-
чаев заболевания не характеризует эпидемический 
процесс по лзн в россии сезона 2020 г., поскольку 
только в 25 субъектах российский Федерации меди-
цинские организации проводили лабораторное об-
следование лихорадящих больных на лзн в очень 
ограниченных количествах. выявление больных 
лзн не проводилось даже на территориях, где уста-
новлена циркуляция взн в объектах внешней сре-
ды, наличие иммунной прослойки населения и/или 
ранее регистрировалась заболеваемость населения. 

рис. 2. дендрограмма, построенная на основе выравненных консенсусных последовательностей участков геномов изолятов взн 
второго генотипа, кодирующих вирусный полипротеин, методом присоединения соседей [19]. клада изолятов взн, выделенных на 
территории волгоградской области в 2007, 2018–2020 гг., астраханской и ростовской областей в 2020 г., обозначена красным цветом. 
изоляты, полученные в 2020 г., обозначены символом ☆

Fig. 2. Dendrogram which is constructed on the basis of the aligned consensus sequences of genome regions of lineage 2 WNV isolates 
encoding a viral polyprotein using the neighbor-joining method [19]. The clade of WNV isolates isolated in the Volgograd Region in 2007, 
2018–2020, Astrakhan and Rostov regions – in 2020 is marked in red. Isolates obtained in 2020 are marked with a ☆
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среди проблемных вопросов диагностики лзн – со-
храняющаяся тенденция преобладания (в 2020 г. – 
абсолютное доминирование) иммунодиагностиче-
ских исследований при постановке диагноза.

значительно сократилось количество субъектов, 
проводивших мониторинг циркуляции возбудителя 
лзн в объектах внешней среды и среди здорового 
населения (в 1,3–1,7 раза по сравнению с 2019 г.). 
в половине субъектов не проведены исследования 
по дифференциации иммунного ответа у выбороч-
ных групп здорового населения к другим, эндемич-
ным для данных территорий флавивирусам (в част-
ности, к вирусу клещевого энцефалита).

результаты молекулярно-генетического иссле-
дования возбудителя лзн, выполненного специали-
стами референс-центра, показали, что на территории 
европейской части россии циркулирует взн второго 
генотипа (астраханская, волгоградская, ростовская 
области, республика калмыкия). в республике 
калмыкия также установлена циркуляция в эпизоо-
тическом цикле взн, относящегося к четвертому ге-
нотипу.

впервые представители волгоградской клады 
второго генотипа обнаружены на территориях сосед-
них ростовской и астраханской областей, расширив 
известный ареал распространения принадлежащих к 
ней штаммов взн.

проведенный сотрудниками референс-центра 
анализ показал, что выявление в начале эпидемио-
логического сезона предикторов повышения за-
болеваемости, дающих возможность проведения 
краткосрочного прогноза, своевременной коррекции 
профилактических мероприятий и принятия управ-
ленческих решений, субъектами проводится мало-
эффективно вследствие недостаточного количества 
исследуемого материала и все еще низкой выявляе-
мости в лабораториях центров гигиены и эпидемио-
логии в субъектах.

Прогноз развития эпидемиологической си-
туации по ЛЗН в Российской Федерации на 2021 г. 
существенная разница температур и отличие клима-
тических условий в разных регионах россии не по-
зволяют представить прогноз климата по субъектам. 
в целом по российской Федерации климатические 
тренды потепления будут сохраняться и в 2021 г. с 
нарастанием количества аномальных климатических 
явлений. специалисты предполагают, что в ближай-
шие годы сохранится высокая температурная вариа-
тивность.

по предварительным данным росгидромет-
центра, зима ожидается несколько теплее среднемно-
голетних значений, кроме февраля, который, вероят-
но, будет холоднее прошлогоднего на большей части 
территории россии, за исключением восточных ре-
гионов дальневосточного федерального округа.

начиная с марта во многих регионах предпо-
ложительно будет наблюдаться теплая погода, не ха-
рактерная для климатической нормы. средние зна-
чения температур окажутся выше среднемноголет-

них показателей, но уже в апреле установится отно-
сительное равновесие. в большей мере это коснется 
урала, южных регионов европейской части россии, 
поволжья и сибири. в ряде областей весна придет 
немного позже. метеорологи прогнозируют отсроч-
ку прихода тепла в центральной и западной частях 
страны. в сибири могут возникнуть половодья.

весенне-летний период будет характеризовать-
ся высокой температурной вариативностью, даже в 
пределах одного федерального округа. более точный 
прогноз может быть составлен при наступлении теп-
лого периода.

во многих регионах стоит ждать затяжную 
весну, «заходящую» на лето. в других же теплые 
июньские дни быстро сменятся чрезмерным, не-
ожиданным зноем, больше характерным для начала 
августа. вероятно, стоит ожидать следующие сред-
ние температуры июля: в ЮФо – 31–37 °с; цФо – 
27–31 °с; на урале – 25–30 °с; в сибири – 23–27 °с; 
поволжье – 23–34 °с.

еще более сложный прогноз на осень. 
предполагается, что осень на большей территории 
будет затяжная, в начале сезона теплая с последую-
щими аномальными скачками температур и быстрым 
переходом в зимний период. 

численность основных переносчиков – комаров 
р. Culex – в открытых биотопах в 2021 г. будет зави-
сеть от количества перезимовавших диапаузирую-
щих самок, абиотических факторов в сезон активно-
сти и результатов интегрированных профилактиче-
ских мероприятий. 

на территориях, где в 2020 г. наблюдались рез-
кие похолодания перед уходом самок в диапаузу, их 
численность на зимовке не превышает 1–2 экз./м2. 
в регионах, в которых на конец лета и начало осе-
ни не наблюдалось резких перепадов температур, 
численность зимующих популяций значительна. 
соответственно, «стартовая» численность в начале 
сезона активности переносчиков в регионах в 2021 г. 
будет различной.

при затяжной весне, как и при резких потеплени-
ях, чередующихся с последующими похолоданиями, 
при которых возможен вылет самок комаров р. Culex 
с зимовок и их гибель, численность переносчиков 
будет нарастать медленно. при ранней теплой вес-
не без резких температурных перепадов произойдет 
быстрое прогревание постоянных природных и ис-
кусственных водоемов – мест выплода комаров, что 
приведет к нарастанию численности. температурный 
оптимум для развития личинок комаров р. Culex ле-
жит в диапазоне 20–28 °с [20]. понижение темпера-
туры будет приводить к замедлению их развития, по-
вышение – к гибели преимагинальных фаз.

личинки комаров вида Cx. modestus Fic. очень 
чувствительны к гидрологическому режиму водо-
емов. в жаркие засушливые периоды будет проис-
ходить сокращение площадей постоянных водоемов. 
тростниковые заросли – места выплода – при этом 
будут оказываться на суше, что резко ухудшит кор-
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мовые условия для развития личинок и приведет к 
снижению численности вида на территории. комары 
вида Cx. pipiens L. экологически более пластичны, 
т.к. помимо постоянных водоемов их выплод мо-
жет происходить в искусственных емкостях и за-
топленных подвалах многоквартирных домов на 
территориях населенных пунктов. опыт работы 
референс-центра показал, что высокая численность 
Cx. pipiens L. в сезон передачи поддерживается в 
урбанизированных биотопах в течение достаточно 
длительного времени даже при ухудшении условий 
в постоянных водоемах.

значительное снижение численности основ-
ных переносчиков в 2021 г. может быть достигну-
то за счет проведения санитарно-просветительской 
работы среди населения по недопущению выплода 
комаров в искусственных водоемах на приусадеб-
ных/дачных участках и истребительных мероприя-
тий. эффективность последних будет зависеть от 
свое временности их проведения, охвата всех по-
тенциальных мест развития водных стадий кома-
ров, выбора оптимальных для конкретных условий 
и ландшафта дезинсекционных препаратов, кратно-
сти обработок. 

в целом по россии климатические факторы 
следующего года будут благоприятными для носи-
телей и переносчиков; однако ситуация по лзн на 
конкретной территории будет зависеть от совокуп-
ности реально сложившихся разнообразных абио-
тических и биотических, в том числе социальных, 
факторов. будут сохраняться общие тенденции раз-
вития ситуации – интенсивность эпидемического 
процесса на эндемичных по лзн территориях ев-
ропейской части, наиболее вероятно, должна быть 
высокой; возможны локальные подъемы заболевае-
мости в субъектах Южного и северо-кавказского 
федеральных округов и на юге западной сибири, 
связанные с совпадением комплекса благоприятных 
для распространения взн природно-климатических 
и социальных условий. рост заболеваемости может 
осложняться высокими показателями летальности в 
связи с вовлечением в эпидемический процесс на-
селения старшего возраста, а также недостаточным 
уровнем готовности медицинских организаций к 
своевременной диагностике лзн. в случае отсут-
ствия в субъектах диагностических исследований 
по выявлению больных – случаи заболевания лзн 
пройдут под другими диагнозами. 
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оСоБенноСТи эпидемиологичеСКой СиТуации по КлещевЫм риККеТСиоЗам  
в роССийСКой федерации в 2010–2020 гг. и прогноЗ на 2021 г.

1ФБУН «Омский научно-исследовательский институт природно-очаговых инфекций», Омск, Российская Федерация;  
2ФГБОУ ВО «Омский государственный медицинский университет», Омск, Российская Федерация;  

3ФБУЗ «Федеральный центр гигиены и эпидемиологии», Москва, Российская Федерация

цель обзора – проанализировать заболеваемость сибирским клещевым тифом (скт) в российской Федерации 
в период с 2010 по 2020 год, астраханской пятнистой лихорадкой (апл) и средиземноморской лихорадкой (сл) 
с момента официальной регистрации, дать прогноз развития эпидемического процесса при клещевых риккет-
сиозах на 2021 г. проведен анализ заболеваемости скт, апл и сл в россии за периоды 2010–2020, 2013–2020 и 
2014–2020 гг. соответственно, дан прогноз заболеваемости эндемическими риккетсиозами в европейской и ази-
атской частях россии на 2021 г. среднемноголетний показатель заболеваемости скт за 2010–2020 гг. в целом по 
россии составил 1,04 (ди95 1,02÷1,05) 0/0000 при отсутствии тенденции к изменению. максимальная относитель-
ная инцидентность скт характерна для сибирского федерального округа (сФо), где среднемноголетний по-
казатель заболеваемости за 2010–2020 гг. составил 6,20 (ди95 6,08÷6,31) на 100 тыс. населения. на втором месте 
дальневосточный федеральный округ (дФо) – 4,70 (ди95 4,53÷4,87) 0/0000, на третьем – уральский федеральный 
округ (уФо) – 0,08 (ди95 0,07÷0,10) 0/0000. при оценке 11-летней динамики относительной инцидентности скт по 
федеральным округам выявлена тенденция к ее стабилизации в сФо и дФо. в уФо выявлена значимая тенден-
ция к ее снижению. тенденция к росту заболеваемости по скт сохранилась в республике алтай. значительный 
тренд к снижению заболеваемости скт сохранился в курганской области, забайкальском и красноярском краях 
и республике хакасия. в астраханской области и республике калмыкия наметилась тенденция к снижению за-
болеваемости астраханской пятнистой лихорадкой. в республике крым и г. севастополе отсутствует тренд к по-
вышению заболеваемости средиземноморской лихорадкой.

Ключевые слова: сибирский клещевой тиф, астраханская пятнистая лихорадка, средиземноморская лихорадка, 
клещевые риккетсиозы, заболеваемость, прогноз.
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Features of the epidemiological situation on tick-Borne Rickettsioses  
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1Omsk Research Institute of Natural-Focal Infections, Omsk, Russian Federation;  
2Omsk State Medical University, Omsk, Russian Federation;  
3Federal Center of Hygiene and Epidemiology, Moscow, Russian Federation

Abstract. Objective is to analyze the incidence of Siberian tick typhus (STT) in the Russian Federation over the 
period of 2010–2020, Astrakhan spotted fever (ASF) and Mediterranean fever (MF) since the official registration, and 
to forecast the development of the epidemic process for endemic rickettsioses for 2021. The analysis of the incidence of 
STT, ASF and MF in Russia for the period of 2010–2020, 2013–2020 and 2014–2020, respectively, has been carried out. 
The forecast of endemic rickettsioses morbidity in the European and Asian parts of Russia for 2021 has been made. The 
average long-term incidence of STT for 2010–2020 in the Russian Federation as a whole was 1.04 (CI95 1.02÷1.05) 0/0000, 
with no tendency to change. The maximum relative incidence of STT is typical for the Siberian Federal District (SFD), 
where the average long-term incidence rate for 2010–2020 was 6.20 (CI95 6.08÷6.31) per 100 thousand of the population. 
The Far Eastern Federal District (FEFD) – 4.70 (CI95 4.53÷4.87) 0/0000 came in second place, the third place was taken 
by the Ural Federal District (UFD) – 0.08 (CI95 0.07÷0.10) 0/0000. When assessing the 11-year dynamics of the relative 
incidence of STT by the Federal Districts, we have detected a tendency to its stabilization in the SFD and the FEFD. In 
the UFD, a significant downward trend was revealed. The upward trend in the incidence of STT remained in the Altai 
Republic. Major decline in STT incidence was observed in the Kurgan Region, Trans-Baikal Territory, Krasnoyarsk 
Territory, and the Republic of Khakassia. There was a declining trend in the incidence of Astrakhan spotted fever in the 
Astrakhan Region and the Republic of Kalmykia. In the Republic of Crimea and the city of Sevastopol there is no trend 
to increase the incidence of Mediterranean fever.

Key words: Siberian tick typhus, Astrakhan spotted fever, Mediterranean fever, tick-borne rickettsioses, morbidity, 
forecast.
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клещевые риккетсиозы (кр) представляют груп-
пу облигатных трансмиссивных природно-очаговых 
инфекций, вызываемых риккетсиями группы кле-
щевой пятнистой лихорадки (кпл), которые пере-
даются человеку иксодовыми клещами (Ixodidae) и 
характеризуются первичным аффектом на месте при-
сасывания переносчика (при большинстве риккет-
сиозов), лимфангоитом, лимфаденитом, розеолезно-
папулезной или геморрагической сыпью, интоксика-
цией и генерализованным эндоваскулитом [1].

в форме № 2 Федерального статистического 
наблюдения «сведения об инфекционных и пара-
зитарных заболеваниях» в российской Федерации 
осуществляется регистрация случаев сибирского 
клещевого тифа (скт) и астраханской пятнистой 
лихорадки (апл). на территории республики крым 
случаи заболеваемости средиземноморской (мар-
сельской) лихорадкой (сл) регистрируются в форме 
№ 2 в графе «риккетсиозы».

клещевые риккетсиозы являются природно-
очаговыми зоонозами, при которых человек – слу-
чайное звено в цепи циркуляции возбудителя. к воз-
будителям кр на территории российской Федерации 
относятся Rickettsia sibirica subsp. sibirica, R. conorii 
subsp. conorii, R. conorii subsp. caspia, R. heilongjian-
gensis, а также другие виды риккетсий [2]. в реги-
страции заболеваемости кр преобладает скт, име-
ющий распространение в азиатской части страны с 
регистрацией наибольшего числа случаев в южных 
районах сибири и дальнего востока [1].

сибирский клещевой тиф (североазиатский кле-
щевой тиф) – облигатно-трансмиссивная природ но-
очаговая инфекция, этиологический агент которой – 
R. sibirica subsp. sibirica передается человеку иксо-
довыми клещами, преимущественно Dermacentor 
nuttalli, D. silvarum, D. marginatus, D. reticulatus и 
Haemaphysalis concinna. код по международной 
классификации болезней мкб-10: A77.2 – пятнистая 
лихорадка, вызываемая R. sibirica. кроме россии, 
природные очаги скт, вызываемые R. sibirica subsp. 
sibirica и ее генетическим вариантом [3] – штаммом 
R. sibirica subsp. sibirica BJ-90, имеют распростра-
нение в казахстане, китае и монголии [1, 4, 5], где 
недавно установлено присутствие возбудителей дру-
гих клещевых риккетсиозов [1, 6–9].

механизм передачи R. sibirica subsp. sibirica – 
трансмиссивный (инокуляция при присасывании пе-
реносчика с инфицированной слюной). риск зараже-
ния обусловлен контактами с природными очагами 

скт при охоте, рыбалке, сборе дикоросов, сезонной 
работе в сельской местности, а также антропургиче-
скими очагами на приусадебных и дачных участках. 
помесячное распределение заболеваний скт прихо-
дится на период с апреля по октябрь и определяется 
периодом сезонной активности переносчиков.

официальная регистрация скт ведется на терри-
тории 17 субъектов россии: в уральском (курганская 
и тюменская области), сибирском (республики 
алтай, тыва и хакасия, алтайский и красноярский 
края, иркутская, кемеровская, новосибирская и 
омская области) и дальневосточном (республика 
бурятия, забайкальский, приморский и хабаровский 
края, амурская область и еврейская автономная об-
ласть) федеральных округах [2]. наиболее эпиде-
мически значимы горно-степные природные очаги 
скт с переносчиком D. nuttalli и лесостепные очаги, 
связанные с D. nuttalli, D. silvarum и D. marginatus. 
наиболее высокие среднемноголетние показатели 
заболеваемости скт отмечены в республике алтай, 
алтайском крае, республиках хакасия и тыва (76,7; 
32,4; 25,0; 15,4 0/0000 соответственно) [2].

при проведении дифференциации очаговых тер-
риторий (301 административный район) ранжирова-
ны эпидемиологические зоны различного риска зара-
жения населения по среднемноголетним показателям 
заболеваемости скт за 2000–2018 гг. низкий уро-
вень заболеваемости характеризуют среднемного-
летние показатели, равные или менее 5,8 на 100 тыс. 
населения, 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 [10].

в сибирском федеральном округе (сФо) все 
субъекты, за исключением томской области, энде-
мичны по скт. по среднемноголетним показате-
лям заболеваемости скт республика алтай отне-
сена к территориям с очень высоким уровнем за-
болеваемости скт, алтайский край и республика 
хакасия – с высоким уровнем. уровень заболевае-
мости скт выше среднего отмечен в республике 
тыва. в остальных субъектах сФо среднемноголет-
ние показатели соответствуют низкому уровню за-
болеваемости скт (красноярский край, иркутская, 
кемеровская, новосибирская и омская области). 
в дальневосточном федеральном округе (дФо) в 
пяти из одиннадцати субъектов ежегодно регистри-
руют заболеваемость скт. средний уровень отмечен 
в хабаровском крае, амурской области и еврейской 
автономной области, низкий – в республике бурятия, 
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забайкальском и приморском краях. в уральском 
федеральном округе (уФо) случаи заболеваний скт 
регистрировали в курганской и тюменской областях. 
остальные субъекты уФо не являются эндемичны-
ми по скт [2, 10].

астраханская пятнистая лихорадка – облигатно-
трансмиссивная инфекция, возбудитель которой – 
R. conorii subsp. caspia – относится к генокомплек-
су R. conorii [11] и передается человеку клещами 
Rhipicephalus pumilio. код по мкб-10: A77.1 – пят-
нистая лихорадка, вызываемая видом R. conorii. 
апл является эндемическим для астраханской об-
ласти природно-очаговым заболеванием [12, 13]. 
кроме этого, инфекцию регистрируют в республике 
калмыкия, завозные случаи заболевания выявляют 
в москве и санкт-петербурге. случаи заболеваний 
апл регистрируются с апреля по октябрь и связа-
ны с периодом активности имаго клещей Rh. pumilio. 
пик сезонной заболеваемости (июль – август) свя-
зан с ювенальной генерацией клещей, когда нимфы 
Rh. pumilio обнаруживаются на домашних (собака, 
кошка) и синантропных (еж, домовая мышь и др.) 
животных и нападают на человека.

средиземноморская лихорадка – облигатно-
трансмиссивная инфекция, возбудитель которой 
R. conorii subsp. conorii относится к генокомплек-
су R. conorii [11] и передается человеку клещами 
Rh. sanguineus. код по мкб-10: A77.1 – пятнистая 
лихорадка, вызываемая R. conorii. механизм пере-
дачи R. conorii subsp. conorii – трансмиссивный. 
основными факторами, способствующими зараже-
нию человека, являются: увеличение количества за-
клещевленных собак, проживание в частном секторе, 
на даче, уход за собаками (снятие и раздавливание 
клещей), недостаточная их обработка противокле-
щевыми средствами. до 25,6 % случаев сл может 
быть связано с аэрогенным механизмом передачи 
возбудителя [14]. существующие на территории 
крыма антропургические очаги сл располагаются 
преимущественно на территории населенных пунк-
тов приморской зоны полуострова, и случаи инфек-
ции регистрируют в большинстве приморских насе-
ленных пунктов – городах евпатория, алушта, ялта, 
судак, Феодосия, керчь и севастополь. случаи 
инфекции отмечаются в сакском, черноморском, 
симферопольском, ленинском, бахчисарайском и 
других районах [15, 16].

следовательно, природные очаги этих трех кле-
щевых риккетсиозов располагаются в территориаль-
но разобщенных регионах европейской и азиатской 
частей российской Федерации, вызываются тремя 
различными риккетсиями (R. sibirica subsp. sibirica, 
R. conorii subsp. conorii и R. conorii subsp. caspia), 
имеют различных переносчиков и резервуарных хо-
зяев. возбудители скт, апл и сл относятся к под-
группе R. rickettsii из группы кпл. R. sibirica subsp. 
sibirica экологически связана преимущественно с 
клещами рода Dermacentor, два подвида R. conorii – 
с клещами из рода Rhipicephalus. вызываемые ими 

кр характеризуются схожими эпидемиологическими 
особенностями и клиническими проявлениями, име-
ют общие группоспецифические антигены и антите-
ла, выявляемые в серологических реакциях, что не 
исключает возможности проведения сравнительного 
анализа эпидемиологической ситуации в очагах этих 
эндемических риккетсиозов.

цель обзора – проанализировать эпидемиче-
скую ситуацию по трем клещевым риккетсиозам 
(скт, апл и сл) на различных административ-
ных территориях российской Федерации за период 
2010–2020 гг., дать прогноз развития эпидемическо-
го процесса на 2021 г., выявить сезонные различия в 
регистрации заболеваемости этими эндемическими 
риккетсиозами в различных регионах российской 
Федерации.

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 2010–2020, 2013–2020 и 2014–2020 гг. со-
ответственно. многолетние тенденции развития 
эпидемического процесса скт определяли прямоли-
нейным выравниванием динамических рядов показа-
телей заболеваемости (простая линейная регрессия:  
y = ax + b) методом наименьших квадратов с вычис-
лением коэффициента детерминации (R2) и провер-
кой значимости наклона линии регрессии с помо-
щью F-критерия (критический уровень значимости 
принимали равным 0,05) [17]. для количественной 
оценки тенденции вычисляли среднегодовой темп 
прироста/снижения (тпр./сн.). доверительные интер-
валы (ди95) среднемноголетних показателей заболе-
ваемости рассчитывали по методу вальда. расчеты 
и составление диаграмм осуществляли с примене-
нием пакета прикладных программ MS Excel 2016 
(Microsoft Office Professional Plus 2016). для со-
ставления прогноза заболеваемости населения скт, 
апл и сл на 2021 г. использовали экспоненциаль-
ное сглаживание, реализованное в модуле «лист 
прогноза» в MS Excel 2016.

согласно данным официальной статистики, 
всего с 2010 по 2020 год в россии зарегистрировано 
16574 случая скт, среднемноголетний показатель 
заболеваемости составил 1,04 (ди95 1,02÷1,05) на 
100 тыс. населения, с максимальным значением – 
1,23 0/0000 (1760 случаев) в 2012 г., а минимальным – 
0,75 0/0000 (1114 случаев) в 2020 г. эпидемический 
процесс скт, как и при других трансмиссивных 
природно-очаговых инфекциях, характеризуется ци-
кличностью и территориальной неравномерностью 
проявлений из-за влияния многих биотических и 
абиотических факторов [1, 2]. поэтому между фе-
деральными округами и между субъектами, входя-
щими в их состав, существуют заметные отличия 
по уровням заболеваемости и тенденциям развития 
эпидемического процесса скт. максимальные пока-
затели заболеваемости скт за период 2010–2020 гг. 
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зарегистрированы в сФо в 2012 и 2014 гг. (7,37 и 
7,22 0/0000 соответственно). 

в целом по уровню заболеваемости скт в ана-
лизируемый период лидирует сФо – среднемно-
голетний показатель равен 6,2 (ди95 6,08÷6,31) на 
100 тыс. населения, второе место занимает дФо – 
4,7 (ди95 4,53÷4,87) 0/0000, на третьем месте уФо – 
0,08 (ди95 0,07÷0,10) 0/0000.

в ходе оценки одиннадцатилетней динамики от-
носительной инцидентности скт по федеральным 
округам (таблица) установлено отсутствие значимо-
го тренда на снижение/повышение заболеваемости в 
сФо (тсн.2010–2020=2,1 %, R2=32,6 %, р=0,0667) и дФо 
(тсн.2010–2020=1,5 %, R2=1,3 %, р=0,7409) в отличие от 
уФо, где тенденция к ее снижению более выражена 
(тсн.2010–2020=23,5 %, R2=37,4 %, р=0,0457).

в Сибирском федеральном округе скт регистри-
руется в девяти из десяти субъектов (исключение – 
томская область). наибольшую эпидемическую опас-
ность представляет территория республики алтай, 
где среднемноголетний показатель заболеваемости 
(88,74 0/0000) превышает общероссийский в 85 раз, а 
средний по сФо – в 14 раз. среди всех эндемичных 
по скт субъектов рФ только в республике алтай за-
фиксирована устойчивая тенденция к росту заболе-
ваемости (тпр.2010–2020=6,4 %, R2=66,5 %, р=0,0022). 
статистически значимая тенденция к снижению за-
болеваемости скт в сФо отмечена в алтайском крае 
(тсн.2010–2020=2,6 %, R2=38,7 %, р=0,041), республике 
хакасия (тсн.2010–2020=21,1 %, R2=74,3 %, р=0,0006) 
и красноярском крае (тсн.2010–2020=9,5 %, R2=58,0 %, 
р=0,0065). по остальным субъектам сФо, как и го-
дом ранее, тенденций к изменению активности эпи-
демического процесса скт не выявлено. 

следует отметить, что для всех эндемичных по 
скт субъектов сФо, кроме республики тыва, фак-
тические показатели заболеваемости в 2020 г. оказа-
лись в пределах доверительных значений, прогно-
зируемых годом ранее [18]. в республике тыва фак-
тический показатель заболеваемости скт в 2020 г. 
(2,79 0/0000) оказался ниже среднемноголетнего, рас-
считанного за период 2010–2019 гг., в 7 раз. 

в Дальневосточном федеральном округе в трех 
из шести эндемичных по скт субъектах фактиче-
ские показатели заболеваемости оказались ниже 
предшествующих среднемноголетних значений [18]: 
в 3 раза – еврейская автономная область (3,73 0/0000), в 
2,5 раза – хабаровский край (5,21 0/0000) и в 1,5 раза – 
приморский край (4,04 0/0000). причины данного об-
стоятельства требуют специального рассмотрения.

среди субъектов дФо значимая тенденция к 
изменению (снижению) регистрируемой заболе-
ваемости скт в динамике 2010–2020 гг. отмечена 
только для забайкальского края (тсн.2010–2020=19,1 %, 
R2=67,3 %, р=0,0020) и амурской области  
(тсн.2010–2020=11,2 %, R2=38,6 %, р=0,0414). 

в Уральском федеральном округе скт реги-
стрируют в двух субъектах, из них в курганской 
области сохранился тренд к снижению заболевае-

мости (тсн.2010–2020=38,3 %, R2=51,0 %, р=0,0135). 
Фактические показатели относительной инцидент-
ности согласуются с прогнозом [18].

с момента включения апл как отдельной но-
зологической формы в официальную регистрацию 
в российской Федерации (2013 г.) по 2020 год за-
регистрировано 2053 случая этой инфекции, из них 
97,8 %  (2008 случаев) – на территории астрахан-
ской области (Южный федеральный округ – ЮФо). 
показатель заболеваемости на 100 тыс. населения 
в россии в этот период составил от 0,02 (2020 г.) до 
0,28 (2013 г.). при этом на территории астраханской 
области в указанные годы – от 3,35 до 38,05 0/0000  
соответственно. в 2013 г. на территории российской 
Федерации и астраханской области зарегистри-
ровано соответственно 398/386 случаев апл; в 
2014 г. – 295/290; 2015 г. – 314/310; 2016 г. – 299/293; 
2017 г. – 176/170; 2018 г. – 290/282; 2019 г. – 246/241 
и в 2020 г. – 35/34. за этот же период интенсивные 
показатели на 100 тыс. населения составили соот-
ветственно 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; 2018 г. – 0,20/27,68; 2019 г. – 0,17/23,67 
и в 2020 г. – 0,02/3,35 0/0000. при анализе заболевае-
мости апл в астраханской области за 2013–2020 гг. 
среднемноголетний показатель составил 22,28 (ди95 
21,18÷23,37) 0/0000 с максимальным значением в 2013 г. 
(38,05 0/0000), а минимальным – в 2020 г. (3,35 0/0000). 
в республике калмыкия среднемноголетний показа-
тель заболеваемости апл за этот период составил 
1,50 (ди95 0,96÷2,05) 0/0000 с максимальным уров-
нем в 2013 г. (3,85 0/0000), а минимальным – в 2020 г. 
(0,00 0/0000). за анализируемый период в астраханской 
области наметилась тенденция к снижению заболева-
емости апл (таблица) с темпом – 17,1 % (R2=74,4 %, 
p=0,0028), а в республике калмыкия темп снижения 
составил 23,7 % (R2=64,5 %, p=0,0092).

начиная с момента официальной регистрации 
средиземноморской лихорадки в россии в 2014 г. 
в республике крым наметилась тенденция к ро-
сту количества случаев этой инфекции. в 2015 г. 
зарегистрировано 16 случаев сл: в республике 
крым (9 случаев) и городе федерального значения 
севастополь (7), в 2016 г. – 35 (32/3), в 2017 г. – 46 
(36/10), в 2018–2019 гг. количество зарегистрирован-
ных случаев возросло до 61 (51/10 и 54/7 соответ-
ственно), однако в 2020 г. произошло снижение до 20 
(19/1) случаев. активность очагов сл сохраняется в 
приморской зоне полуострова и связана с высокой 
численностью и пораженностью (до 100 %) дворо-
вых и бродячих собак Rh. sanguineus [15]. максимум 
заболеваемости сл на полуострове приходится на 
май – сентябрь с пиком в июле – августе, что свя-
зано с максимальной активностью Rh. sanguineus. 
в республике крым (ЮФо) среднемноголетний по-
казатель заболеваемости сл за 2014–2020 гг. составил 
1,52 (ди95 1,27÷1,76) 0/0000 с минимальным уровнем в 
2015 г. (0,48 0/0000) и в 2019 г. (2,82 0/0000) достиг прогно-
зируемого максимального уровня [2]. в севастополе 
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среднемноголетний показатель заболеваемости сл 
за 2015–2020 гг. составил 1,36 (ди95 0,87÷1,86) 0/0000  
с минимальным уровнем в 2020 г. (0,23 0/0000) и мак-
симальным уровнем в 2017–2018 гг. (2,37 0/0000). в це-
лом за анализируемый период в республике крым и 
севастополе отсутствует тренд к повышению забо-
леваемости сл (таблица).

таким образом, в азиатской части россии при 
анализе заболеваемости скт на 100 тыс. населения 
в 2010–2020 гг. отсутствует выраженная тенденция 
к изменению интенсивности эпидемического про-
цесса в 2021 г. при оценке динамики относительной 
инцидентности скт в указанный период выявлена 
тенденция к ее стабилизации в сФо и дФо, в уФо 
установлена значимая тенденция к ее снижению.

в европейской части россии в ЮФо при ана-
лизе заболеваемости сл на 100 тыс. населения в 
2014–2020 гг. отсутствует тенденция к повышению 
интенсивности эпидемического процесса в 2021 г., 
при анализе заболеваемости апл за этот же период 
наметился значительный тренд к снижению интен-
сивности эпидемического процесса.

схожесть нозологических форм трех клеще-
вых риккетсиозов, их эпидемиологических прояв-
лений и близость этиологических агентов послу-
жили поводом для осуществления сравнительной 
характеристики их природных очагов на территории 
российской Федерации. 

проведено сравнение максимальных значений 
показателя заболеваемости на 100 тыс. населения 
для этих кр, зарегистрированных в 2019 г. на уров-
не административных районов в составе субъектов 
рФ. наибольшей интенсивностью эпидемического 
процесса с максимальными значениями показате-
ля заболеваемости на 100 тыс. населения отлича-
лись природные очаги скт в республике алтай в 
онгудайском (517,4), усть-канском (347,3), усть-
коксинском (226,7) и кош-агачском (114,65) райо-
нах. высокие значения показателя заболеваемости 

скт на 100 тыс. населения зарегистрированы в 
алтайском крае в завьяловском (159,71), баевском 
(133,07), суетском (117,4) и кытмановском (107,01) 
районах. близкими по интенсивности эпидеми-
ческого процесса на основании этого показателя 
характеризовались очаги апл в астраханской об-
ласти в харабалинском (107,94), красноярском 
(72,86), лиманском (62,82), приволжском (55,66) 
и наримановском (41,71) районах и очаги сл в 
республике крым в сакском (91,59), черноморском 
(62,38) районах и в районе г. судак (41,75).

таким образом, некоторые районы республики 
алтай являются самыми гиперэндемичными в от-
ношении кр на территории россии. в 2019 г. в этом 
субъекте рФ зарегистрировано 225 случаев скт с 
показателем заболеваемости на 100 тыс. населения – 
102,99, что может быть связано с низкой численно-
стью населения и его высокой степенью контактов с 
природными очагами.

следует отметить, что наиболее тяжелыми 
проявлениями характеризуются кр, вызываемые 
R. conorii subsp. caspia и R. conorii subsp. conorii. 
критическим является утяжеление течения инфек-
ции вследствие несвоевременного начала антибио-
тикотерапии при поздней госпитализации больных, 
проживающих в отдаленных сельских населенных 
пунктах, что приводит к наиболее высокому процен-
ту тяжелых форм при апл и сл.

регистрация указанных кр на территории 
россии в 2018–2019 гг. осуществлялась с апреля по 
октябрь включительно (рисунок). пик заболеваемо-
сти скт (в %) в алтайском крае приходится на май 
(31,44 %) и июнь (24,6 %). с июля по октябрь се-
зонная заболеваемость представляла плато – 10,72, 
9,53, 10,94 и 8,23 % соответственно. только на этой 
административной территории регистрировались 
единичные случаи кр в ноябре (1,84 %). следует 
отметить, что в период 2005–2008 гг. в алтайском 
крае 55,6 % случаев скт приходилось на май, вто-

динамика сезонной заболеваемости клещевыми 
риккетсиозами в алтайском крае, республике алтай, 
красноярском и хабаровском краях, в астраханской 
области и республике крым в 2018–2019 гг. (%)

Dynamics of seasonal incidence of tick-borne rick-
ettsioses in the Altai Territory, the Altai Republic, the 
Krasnoyarsk and Khabarovsk Territories, the Astrakhan 
Region and the Republic of Crimea in 2018–2019 (%)
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рой пик (11,1 %) – на сентябрь, что, возможно, свя-
зано с влиянием климатических условий. максимум 
сезонной заболеваемости скт в красноярском крае 
приходился на летние месяцы: июнь (34,79 %), июль 
(25 %) и август (23,91 %). пики заболеваемости скт 
в республике алтай, апл в астраханской области и 
сл в республике крым приходились на август и со-
ставили 35,98, 36,4 и 32,78 % соответственно.

таким образом, при оценке 11-летней (2010–
2020 гг.) динамики относительной инцидентности 
скт в российской Федерации выявлена тенденция 
к ее стабилизации в 2021 г., что прогнозируется 
также для сФо и дФо. в уФо выявлена значи-
мая тенденция к ее снижению. тенденция к росту 
заболеваемости по скт в 2021 г. сохраняется в 
республике алтай. значительный тренд к сниже-
нию заболеваемости скт сохраняется на ряде тер-
риторий уФо, сФо и дФо (курганская область, 
красноярский и забайкальский края, республика 
хакасия). в астраханской области и республике 
калмыкия в 2021 г. наметилась тенденция к сни-
жению заболеваемости астраханской пятнистой 
лихорадкой. в республике крым и севастополе от-
сутствует тренд к изменению регистрируемой забо-
леваемости сл.

прогнозирование эпидемической ситуации не 
всегда соответствует полученным данным офици-
альной регистрации, так, в 2020 г. произошло резкое 
снижение количества официально зарегистриро-
ванных случаев всех трех клещевых риккетсиозов в 
российской Федерации, что не могло быть предусмо-
трено при составлении прогнозов. при сравнении 
с 2019 г. в 2020 г. произошло снижение количества 
случаев астраханской пятнистой лихорадки в 7 раз, 
средиземноморской лихорадки в 2,8 раза и сибирско-
го клещевого тифа на 29,6 %.

при анализе данных формы № 2 государствен-
ной статистической отчетности «сведения об ин-
фекционных и паразитарных заболеваниях» за ян-
варь – декабрь 2020 г. установлено, что в российской 
Федерации в этом году имеет место снижение забо-
леваемости по всем группам нозологических форм, 
что, вероятно, может быть следствием ограничитель-
ных мероприятий (самоизоляция и др.) при борьбе с 
пандемией новой коронавирусной инфекции. эта же 
причина могла повлиять на объективность регистра-
ции случаев инфекций (инвазий) по всем группам 
нозологических форм.

для природно-очаговых инфекций важную роль 
могли сыграть ограничительные мероприятия, по-
влиявшие на передвижение граждан за пределами 
населенных пунктов, введенные с середины весен-
него периода (апрель – май), на пике сезонной актив-
ности иксодовых клещей и других членистоногих, 
которые являются важными переносчиками и резер-
вуаром вирусов, бактерий (боррелий, риккетсий) и 
простейших. в эти месяцы произошло ограничение 
контакта населения с переносчиками возбудителей 
инфекций как в естественных биоценозах, так и 

ландшафтах, претерпевших антропогенное воздей-
ствие (рекреационные зоны, дачные участки и др.). 
в результате ограничения контакта с природными 
очагами произошло снижение риска заражения воз-
будителями этих инфекций, приведшее к снижению 
заболеваемости.

наибольшее снижение заболеваемости в 2020 г. 
зарегистрировано для лихорадки западного нила 
(в 32,0 раза), крымской геморрагической лихорад-
ки (в 4,5 раза), вирусных лихорадок, передаваемых 
членистоногими и вирусных геморрагических ли-
хорадок (в 3,7 раза), геморрагической лихорадки c 
почечным синдромом (в 3,6 раза), лихорадки денге 
(в 3,4 раза), клещевого боррелиоза (болезнь лайма) 
(на 47,9 %) и клещевого вирусного энцефалита 
(на 44,5 %).

несоответствие прогнозных показателей с полу-
ченными данными официальной регистрации может 
быть обусловлено рядом объективных и субъектив-
ных причин. при этом необходимо учитывать, что 
даже при прогнозе роста показателя заболеваемо-
сти, полученного на основании анализа показателей 
заболеваемости и зоолого-энтомологи ческого про-
гноза, определяющим фактором может явиться огра-
ничение контактов населения с природными очага-
ми. кроме этого, в некоторых регионах российской 
Федерации могло повлиять воздействие неблагопри-
ятных природно-климатических факторов (аномаль-
но холодная зима, аномально жаркое лето, паводки, 
наводнения).

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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проведен обзор эпизоотологической и эпидемиологической обстановки по сибирской язве в мире в 2020 г. 
в российской Федерации зарегистрировано пять случаев заболевания людей кожной формой сибирской язвы в 
субъекте северо-кавказского федерального округа – республике дагестан. напряженная ситуация по инфекции 
отмечена на территории приграничных государств – азербайджана, грузии, казахстана, кыргызстана и украины. 
эпизоотии сибирской язвы среди сельскохозяйственных и диких животных определены главным образом в стра-
нах африки, при этом наибольшее количество подтвержденных случаев заболевания людей выявлено в африке 
(зимбабве, кения) и азии (индонезия). инфицирование людей возбудителем сибирской язвы связано прежде все-
го с приемом в пищу мяса больных и павших сибиреязвенных животных, контактом с животными при проведе-
нии вынужденного убоя, снятии шкур, обработкой контаминированного мяса. уровень заболеваемости сибирской 
язвой на территории субъектов российской Федерации в 2021 г. будет обусловлен комплексом запланированных 
объемов профилактических мероприятий и при условии их надлежащего выполнения ограничится выявлением 
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Abstract. A review of the epizootiological and epidemiological situation on anthrax in the world in 2020 was car-
ried out. In the Russian Federation, five cases of human infection with cutaneous anthrax were registered in the entity 
of the North Caucasian Federal District – the Republic of Dagestan. A challenging situation was noted in the territory 
of border states – Azerbaijan, Georgia, Kazakhstan, Kyrgyzstan and Ukraine. Epizootics of anthrax among livestock 
and wild animals were identified mainly in African countries. At the same time, the largest number of confirmed human 
cases was detected in Africa (Zimbabwe, Kenya) and Asia (Indonesia). The infection of individuals with the causative 
agent of anthrax was primarily associated with the ingestion of meat from sick and dead anthrax animals, contact with 
animals during forced slaughter, skinning and processing of contaminated meat. The incidence of anthrax in the Russian 
Federation in 2021 will be determined by the realization of the planned volumes of preventive measures and, provided 
they are properly implemented, will be limited to identifying sporadic cases of infection that are potentially possible 
within the limits of certain regions of Russia.
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Сибирская язва в Российской Федерации. 
в 2020 г. в российской Федерации вспышка сибир-
ской язвы с регистрацией заболевания одной головы 
(далее – гол.) крупного рогатого скота (крс) и пяти 
случаев инфицирования среди людей зафиксирована 
в субъекте северо-кавказского округа – республике 
дагестан. в течение последних трех лет в республике 
дагестан, в отличие от других регионов россии, 
продолжает устойчиво проявляться эпизоотолого-
эпидемиологическое неблагополучие по сибирской 
язве. заражение людей обусловлено контактом с 
больными сельскохозяйственными животными 
(крс) при их убое, разделке туш и шкур, обработке 
мяса. так, в 2018 г. в с. гимры унцукульского района 
республики сибирская язва отмечена у лица, прово-
дившего разделку мяса крс, а в 2019 г. в с. новокули 
новолакского района после вынужденного убоя 
одной головы крс в ходе вспышки инфекции заре-
гистрировано четверо больных [1].

в октябре 2020 г. на территории личного под-
собного хозяйства в с. какамахи карабудахкентского 
района республики дагестан в процессе осущест-
вления вынужденного убоя и дальнейшей разделки 
мяса не вакцинированного против сибирской язвы 
бычка без предубойного ветеринарного осмотра си-
биреязвенная инфекция выявлена у пяти человек, 
госпитализированных в гбу рд «карабудахкентская 
центральная районная больница». окончательный 
диагноз кожной формы сибирской язвы всем заболев-
шим был поставлен на основании эпидемиологиче-
ского анамнеза, клинической картины. заболевание 
имело среднетяжелое и легкое течение, исходом для 
всех заболевших стало выздоровление.

по результатам окончательной идентификации 
изолированной культуры B. anthracis, проведенной 
по основным и дополнительным бактериологическим 
тестам в референс-центре по мониторингу за возбу-
дителем сибирской язвы (Фкуз «ставропольский 
противочумный институт»), культура идентифициро-
вана как типичная вирулентная культура возбудителя 
сибирской язвы, чувствительная к антибактериаль-
ным препаратам, применяемым для лечения сибир-
ской язвы. по данным молекулярно-генетического 
типирования, культура относится к основной  
группе а, ветви «канонических» SNP а.Br.008/009, 
распространенной на территории российской 
Федерации, и имеет MLVA15-генотип, близкий к 
генотипу штаммов Bacillus anthracis, выделенных 
в период вспышки сибирской язвы в новолакском 
районе республики дагестан в 2019 г.

по сведениям Федеральной службы по вете-
ринарному и фитосанитарному надзору (россель-
хознадзора), в I–III кварталах 2020 г. случаев забо-
левания животных сибирской язвой на территории 
российской Федерации не выявлено [2].

в течение 2020 г. в 73 субъектах российской 
Федерации против сибирской язвы провакциниро-
вано 7455 человек, среди которых 7190 взрослых и 
265 детей. это составило 84,99 % от намеченного 

плана вакцинации (8772 человека). план ревакци-
нации против сибирской язвы выполнен на 81,24 %: 
иммунизацией охвачено 36586 человек (36064 взрос-
лых и 522 ребенка) в 68 субъектах при планировании 
провести ревакцинацию в целом для 45037 человек. 

план вакцинации выполнен в полном объеме в 
девяти субъектах: ивановской области (2 вакцини-
рованных), ленинградской области (15), республике 
коми (43), республике алтай (50), республике 
ингушетия (75), амурской области (115), республике 
саха (якутия) (140), республике бурятия (149), 
краснодарском крае (211).

в 2020 г. план вакцинации превышен в 16 субъ-
ектах, в трех из которых отмечено некорректное 
превышение в 2,85–4,6 раза от запланированно-
го: в республике марий эл – 102,8 %, пермском 
крае – 103,9 %, воронежской области – 106,6 %, 
оренбургской области – 114,4 %, чувашской 
республике – 115,3 %, белгородской области – 
117,5 %, тамбовской области – 119,1 %, кировской 
области – 124,7 %, республике тыва – 125 %, 
брянской области – 136,8 %, ямало-ненецком авто-
номном округе – 142,8 %, удмуртской республике – 
150 %, пензенской области – 151,9 %, свердловской 
области – 285,7 %, ставропольском крае – 454,6 %, 
республике дагестан – 460 %.

специфические меры профилактики не пла-
нировались, но были осуществлены на терри-
тории камчатского края (27 вакцинированных), 
хабаровского края (5) и сахалинской области (2).

вакцинация выполнена менее чем на 80 % от 
плана в 22 субъектах, из которых в объеме менее 
50 % проведена в 14 субъектах: в саратовской (при-
вито 45,2 %), калининградской (40 %) областях, 
г. санкт-петербурге (40 %), вологодской (37,8 %), 
тверской (32,2 %) областях, приморском крае 
(31 %), калужской (28,6 %), архангельской (25 %), 
костромской (20 %), челябинской (5,8 %) обла-
стях, забайкальском крае (3,1 %), курской (2,6 %), 
волгоградской (2,5 %) областях, ненецком автоном-
ном округе (1,8 %).

в 2020 г. вакцинация людей при намеченных 
объемах плановых прививок против сибирской язвы 
не осуществлялась в девяти субъектах: в республи-
ках адыгея, карелия, северная осетия – алания и 
мордовия, красноярском крае, магаданской обла-
сти, г. москве, г. севастополе, еврейской автоном-
ной области. 

в восьми субъектах: в карачаево-черкесской 
и чеченской республиках, мурманской, псковской, 
смоленской, тюменской областях, ханты-мансий-
ском и чукотском автономных округах – иммуниза-
ция людей не планировалась и не проводилась. 

плановая ревакцинация проведена на 100 % 
в пяти субъектах: в ленинградской области (18 че-
ловек), камчатском крае (45), республике ингу-
шетия (98), кировской (300) и амурской (346) об-
ластях. в 27 субъектах ревакцинация выполнена 
в объеме менее 80 % от плана, из которых в объе-
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ме менее 50 % реализована в семи субъектах: в 
самарской (ревакцинировано 48,9 %), ярославской 
(44,5 %), астраханской (31,6 %) областях, ненецком 
автономном округе (23,2 %), волгоградской области 
(22,7 %), забайкальском крае (22,37 %) и курской 
области (12,4 %).

более чем на 100 % от намеченного плана ре-
вакцинацией охвачены в пяти субъектах: в рязанской 
области (100,4 %), республике татарстан (112,7 %), 
челябинской области (142,2 %), красноярском крае 
(161,5 %) и новгородской области (270 %). 

ревакцинация запланирована, но не про-
ведена в шести субъектах: в г. москве (1 чело-
век), тюменской (5) и магаданской (15) областях, 
республике крым (31), псковской области (60), 
республике мордовия (391). ревакцинация осущест-
влена при отсутствии плана в хабаровском крае 
(7 ревакцинированных), еврейской автономной об-
ласти (3).

ревакцинация против инфекции не проведена 
в 11 субъектах: в архангельской, калининградской, 
мурманской, сахалинской и смоленской областях, 
карачаево-черкесской республике, республике 
карелия, республике северная осетия – алания, 
чеченской республике, г. севастополе, чукотском 
автономном округе. 

согласно информации департамента ветерина-
рии минсельхоза россии, в 2020 г. план по вакцина-
ции против сибирской язвы шести видов сельскохо-
зяйственных животных выполнен на 104,3 %, имму-
низацией охвачено 48755360 гол.: крс – на 105,2 % 
(23602388 гол.), мелкого рогатого скота (мрс) – 
на 103,2 % (21990822 гол.), свиней – на 109,0 % 
(977393 гол.), лошадей – на 119,9 % (1187096 гол.), 
оленей – на 88,2 % (992032 гол.), верблюдов – на 
108,0 % (5629 гол.). 

в 2021 г. планируется вакцинировать 
32282572 гол. сельскохозяйственных животных 
(46348732 головообработок): крс – 14361917 гол. 
(22734579 головообработок), мрс – 15163244 гол. 
(21626938 головообработок), свиней – 574214 гол. 
(924125 головообработок), лошадей – 1062457 гол. 
(1063090 головообработок), оленей – 1151597 гол., 
верблюдов – 5143 гол.

Сибирская язва в странах ближнего зару-
бежья. в течение 2020 г. эпизоотолого-эпидемио-
логическое неблагополучие по сибирской язве 
отмечалось в пяти странах ближнего зарубежья. 
в кыргызстане на территории трех областей за-
фиксировано пять вспышек инфекции. согласно 
данным, опубликованным министерством здравоох-
ранения кыргызской республики, всего в 2020 г. си-
бирская язва диагностирована у 12 человек [3]. так, 
в джалал-абадской области выявлено два очага: в 
базар-коргонском районе с мая по август обнару-
жены три заболевших человека, а в июне в г. таш-
кумыр – четыре. очередная вспышка инфекции слу-
чилась 25 июля в с. тогуз-булак кара-сууского рай-
она ошской области, когда был произведен вынуж-

денный убой и разделка туши молодого бычка без 
предварительного ветеринарного освидетельство-
вания в личном подсобном хозяйстве. всего в убое 
приняли участие девять человек, при этом получен-
ное мясо оказалось разделенным между 23 семья-
ми в с. тогуз-булак (214 человек), семью семьями в 
с. талдык (56), тремя семьями в с. беш-мойнок (12) 
и одной семьей в с. кызыл-байрак (3) – в совокуп-
ности 285 контактных лиц. с подозрением на забо-
левание сибирской язвой госпитализированы восемь 
жителей с. тогуз-булак, проводивших вынужден-
ный убой крс. впоследствии диагноз подтвердился 
только у одного из пациентов. при проведении лабо-
раторного исследования в пробе почвы с места убоя 
бычка и разделки туши обнаружен возбудитель си-
бирской язвы. в августе два случая сибирской язвы 
среди людей имели место в кара-кульджинском 
районе ошской области. далее в сентябре в с. кара-
тал ат-башинского района нарынской области в 
процессе убоя и разделки туши крс сибирской яз-
вой заразились два человека. ранее на территории 
кыргызской республики сибиреязвенная инфекция 
имела место в 2019 г., когда было зарегистрировано 
две вспышки, в процессе которых заболели два чело-
века, и в 2018 г. – две крупные вспышки с 26 случая-
ми сибирской язвы среди людей.

в северо-казахстанской области казахстана 
(уалихановский район) в конце декабря 2019 г. жи-
тель с. тлеусай (озёрное) поранил руку при разделке 
туши крс, но значения ране не придал, и только 11 ян-
варя с диагнозом «сибирская язва» был госпитали-
зирован в инфекционную больницу г. кокшетау [4]. 
в августе – сентябре 2020 г. в жаркаинском районе 
акмолинской области (с. Шойындыколь) отмечено 
два случая кожной формы сибирской язвы у людей, 
связанных по роду деятельности с разведением, про-
дажей скота, в крестьянско-фермерском хозяйстве 
с. карасу туркестанской области. в процессе этой 
вспышки определены 20 контактных лиц, которые 
также прошли превентивное лечение [5]. последние 
случаи сибирской язвы среди людей в акмолинской 
области (с. ольгинка) зафиксированы в августе 
2019 г., когда было выявлено четверо больных. 

в грузии (тианетский муниципалитет, п.г.т. тиа-
нети) в конце июня 2020 г. отмечены случаи зараже-
ния сибирской язвой одной головы крс и одного 
человека [6]. в августе сибирская язва подтвержде-
на у жительницы с. караджалари гардабанского му-
ниципалитета региона квемо-картли. у заболевшей 
одновременно с сибирской язвой диагностирована 
и новая коронавирусная инфекция. предыдущая 
вспышка сибирской язвы зафиксирована в грузии 
(г. поти) в 2018 г. [7].

в середине августа 2020 г. центр общественного 
здоровья украины на основе получения положитель-
ных результатов пцр при исследовании проб кожно-
го аффекта (язвы) подтвердил случай сибирской язвы 
у жителя с. Фараоновка саратского района одесской 
области. установлено, что заболевший занимался об-
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работкой туш скота, скупкой, перепродажей живот-
ных, а инфекционное заболевание, по всей видимо-
сти, носит профессиональный характер [8].

согласно данным всемирной организации по 
охране здоровья животных (OIE), в 2020 г. на терри-
тории азербайджана определено четыре эпизоотиче-
ских очага сибирской язвы, локализованных в четы-
рех районах. в марте в с. гараджамирли Шамкирского 
района и в мае в п. Шафаг бейлаганского района по 
причине заражения сибирской язвой пало по одной 
невакцинированной молодой овце. в июле 2020 г. в 
с. аран Шекинского района произошла гибель двух 
голов мрс, которые также не были вакцинированы 
против сибирской язвы, в п. бегимли зердабского 
района зафиксирован падеж одной головы крс и че-
тырех голов мрс [9].

Сибирская язва в странах дальнего зару-
бежья. по информации OIE, в течение 2020 г. эпи-
зоотологическое неблагополучие по сибирской язве 
среди сельскохозяйственных животных зарегистри-
ровано в государствах африки: либерия (1 вспыш-
ка – 1 голова крс); европы: италия (2 вспышки 
в 2 регионах – 1 крс, 1 голова мрс), румыния 
(1 очаг – 1 крс) и хорватия (2 вспышки на 2 терри-
ториях – 2 крс, 1 лошадь) [10]. в соответствии со 
сведениями информационно-аналитического центра 
россельхознадзора [2], в 2020 г. вспышки инфекции 
выявлены на территории австралии (1 очаг – мрс), 
кении (1 вспышка – 4 мрс), сШа (1 вспышка – 
крс), турции (1 очаг – предположительно 1 крс). 
согласно оперативным данным ресурсной системы 
ProMED-mail, эпизоотии сибирской язвы зафиксиро-
ваны в зимбабве (12 очагов в 7 провинциях – около 
200 крс), индии (1 вспышка – крс, мрс, митхуны 
в мае), индонезии (1 очаг – 4 крс, 6 мрс), китае 
(1 вспышка – 4 мрс в августе), уганде (2 очага – 
10 крс, 45 мрс).

напряженная эпизоотологическая ситуация 
по сибирской язве среди диких животных выявле-
на в странах африки и азии. так, в уганде на про-
тяжении 2020 г. в национальном парке королевы 
елизаветы обнаружено по меньшей мере 150 пав-
ших от сибирской язвы диких животных, среди кото-
рых гиппопотамы, кустарниковые свиньи, буйволы 
и др. [11]. сообщалось, что домашний скот жителей 
уганды (округ рубиризи) часто выпасается с дики-
ми животными на территории национального парка 
королевы елизаветы [12, 13]. случаи заболевания 
сибирской язвой диких животных зафиксированы в 
индии – 3 эпизоотических очага в штатах западная 
бенгалия (национальный парк джалдапара в райо-
не алипурдуар – предположительно пали 1 слон и 
1 носорог в феврале), орисса (национальный парк 
симлипал в округе маюрбхандж – 1 слон) и ассам 
(леса заповедника джейпор в округе дибругарх – 
2 слона) [14–16].

в дальнем зарубежье вспышки сибиреязвен-
ной инфекции среди людей имели место в странах 
африки (зимбабве, кения, уганда), азии (индонезия, 

китай, турция), европы (италия) главным образом 
по причине употребления в пищу мяса павших от си-
бирской язвы сельскохозяйственных (крс и мрс) и 
диких животных, а в некоторых случаях – контакта 
с больными животными при их вынужденном убое, 
снятии шкур, обработке зараженного мяса. 

на территории зимбабве в период с января 
по ноябрь 2020 г. подтвержден 351 случай забо-
левания сибирской язвой среди людей, что связа-
но в основном с реализацией алиментарного пути 
передачи возбудителя при употреблении в пищу 
мяса павших сибиреязвенных животных (крс). 
активность инфекции отмечена в следующих про-
винциях: масвинго (районы бикита, гуту), западный 
машоналенд (маконде, саньяти, чегуту, хурунгве), 
маникаленд (бухера, чипинге), мидлендс (северное 
гокве и Южное гокве), восточный машоналенд 
(марондера), центральный машоналенд (мазове), 
северный матабеленд (нкайи). это продолжение 
вспышки 2019 г., в ходе которой с 6 мая 2019 г. по 
1 ноября 2020 г., в соответствии с информацией 
африканского бюро воз, в зимбабве сибирская язва 
зарегистрирована у 464 человек с одним летальным 
исходом [17].

в кении (провинция рифт-валли, округ бомет) 
в результате контакта с зараженными тушами семи 
голов крс кожная форма сибирской язвы диагно-
стирована у 24 человек, среди которых четыре ре-
бенка [18].

в уганде, в округе рубиризи (д. кисеньи, суб-
округ катугуру), среди четырех человек, госпитали-
зированных с клиническими признаками сибирской 
язвы для прохождения лечения, скончались три че-
ловека. в ходе расследования установлено, что двое 
из скончавшихся людей употребляли в пищу мясо 
диких животных, а один – мясо козы [13].

в индонезии (провинция джокьякарта, округ 
гунунг-кидул) имело место продолжение вспышки 
сибирской язвы 2019 г. в период с 28 декабря 2019 г. 
по 6 января 2020 г. в результате приема в пищу мяса 
одной головы павшего крс зафиксировано двадцать 
семь больных сибирской язвой людей с одним ле-
тальным исходом [19].

на территории префектуры хух-хото, относя-
щейся к уезду хорингэр (внутренняя монголия) 
китайской народной республики, в августе 2020 г. у 
человека выявлена кожная форма сибирской язвы по-
сле разделки туш четырех павших голов мрс и упо-
требления в пищу зараженного мяса. в сентябре в 
г. Шицзин района луцюань округа Шицзячжун (про-
винция хэбэй) сообщалось об одном предположи-
тельном случае сибирской язвы у человека [20, 21].

неопределенное количество людей заболело в 
августе при употреблении в пищу мяса быка с подо-
зрением на сибирскую язву в провинции трабзон в 
турции (г. сюрмене) [22]. дополнительных данных 
о развитии ситуации не последовало.

в юго-западной части италии (область калабрия) 
в июне кожная форма сибирской язвы определена у 
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трех человек после контакта с мясом забитого крс. 
предыдущая вспышка инфекции в этом регионе про-
исходила в 2002 г. в провинции констанца [23].

Прогноз ситуации по сибирской язве в 
Российской Федерации на 2021 г. уровень заболе-
ваемости животных и людей в 2021 г. в российской 
Федерации во многом будет обусловлен полнотой 
осуществления запланированных объемов профи-
лактических мероприятий на территории различных 
субъектов страны, организацией поголовного учета, 
контроля и широтой охвата специфической иммуни-
зацией сельскохозяйственных животных, континген-
тов населения потенциально высокого риска инфици-
рования сибирской язвой. при строгом выполнении 
регламентированных мер профилактики, проведении 
комплексного эпизоотолого-эпидемиологического 
надзора за сибиреязвенной инфекцией заболевае-
мость животных и людей в россии будет ограничена 
выявлением спорадических случаев заражения, ко-
торые потенциально возможны в пределах отдель-
ных регионов страны.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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цель работы – сравнение рисков вертикальной передачи вирусов гепатитов B (вгв) и C (вгс), а также вируса 
иммунодефицита человека (вич) в гвинейской республике. материалы и методы. материалом исследования 
служили 305 образцов плазмы крови беременных женщин, проживающих на территории г. Conakry, гвинейская 
республика. образцы обследовали на наличие серологических (HBsAg, антитела анти-HBs IgG, анти-HBcore IgG, 
анти-HCV IgG, Ag/Ab-HIV) и молекулярных (днк вгв, рнк вгс, рнк вич) маркеров. результаты и обсужде-
ние. при оценке общей распространенности серологических маркеров среди пациентов встречаемость маркеров 
вгв составила 76,06 %. антитела к вгс выявлены только в одном случае, что составило 0,32 %. маркеры вич 
выявлены в трех случаях, что составило 0,98 %. в анализируемой группе распространенность HBsAg досто-
верно отличалась между группами беременных в возрасте 13–19 лет (17,33 %) и 20–24 лет (12,12 %), p<0,0001, 
RR=5,107 при 95 % ди: 2,458–10,612. при оценке общей распространенности молекулярно-биологических мар-
керов среди пациентов рнк вич не выявили, у одной пациентки определили рнк вгс, что составило 0,32 %, 
в то время как встречаемость днк вгв составила 20 %. среди HBsAg-позитивных лиц днк вгв выявили у 
86,11 %, что составило 10,16 % от общей группы. среди HBsAg-негативных лиц днк вгв выявили у 11,15 % 
(9,84 % от общей группы). отметим, что в девяти случаях днк вгв выявили при отсутствии каких-либо серо-
логических маркеров, что составило 14,75 %, т.е. 2,95 % от общей группы. оценка распространенности гемокон-
тактных инфекций у беременных значима для последующей идентификации путей передачи патогенов с целью 
контроля и/или предотвращения распространения инфекции.
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Abstract. The aim of our work was to compare the HBV, HCV and HIV vertical transmission risk in the Republic of 
Guinea. Materials and methods. The material for the study was 305 blood plasma samples from pregnant women living 
in Conakry, Republic of Guinea. The samples were examined for the presence of serological (HBsAg, antibodies anti-
HBs IgG, anti-HBcore IgG, anti-HCV IgG, Ag/Ab-HIV) and molecular (HBV DNA, HCV RNA, HIV RNA) markers. 
Results and discussion. When assessing the overall prevalence of serological markers among patients, the incidence of 
HBV markers was 76.06 %. Antibodies to HCV were detected only in 1 case, which amounted to 0.32 %. HIV mark-
ers were detected in 3 cases, which amounted to 0.98 %. The prevalence of HBsAg in the group under examination 
significantly differed between the groups of pregnant women aged 13–19 years (17.33 %) and 20–24 years (12.12 %),  
p<0.0001, RR=5.107 with 95 % CI: 2.458–10.612. When assessing the overall prevalence of molecular-biological mark-
ers among patients, we did not detect HIV RNA, in one patient, HCV RNA was determined, which was 0.32 %, while 
the incidence of HBV DNA was 20 %. Among HBsAg-positive individuals, HBV DNA was detected in 86.11 %, which 
was 10.16 % of the total group. Among the HBsAg-negative individuals, HBV DNA was detected in 11.15 % (9.84 % of 
the total group). It should be noted that in nine cases, HBV DNA was detected without any serological markers, which 
amounted to 14.75 % (2.95 % of the total group). Assessment of the blood-borne infections prevalence in pregnant 
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глобальной проблемой здравоохранения во всем 
мире остаются гемоконтактные инфекции, в первую 
очередь вызываемые вирусами гепатитов в (вгв) и 
с (вгс), а также вирусом иммунодефицита челове-
ка (вич). оценки воз свидетельствуют, что во всем 
мире в 2016 г. гибель более чем 1,4 млн человек была 
обусловлена вгв и вгс совокупно, таким образом, 
они вошли в десятку самых значимых причин смерт-
ности [1, 2]. во всем мире количество смертей, вы-
званных острой или хронической формами вирусных 
гепатитов, растет и, учитывая тенденцию к распро-
странению, суммарное количество умерших от ви-
русных гепатитов к 2030 г. может превысить 20 млн 
человек, несмотря на то, что инфекцию вгв можно 
предотвратить путем вакцинации, а лечение с помо-
щью антиретровирусных препаратов (арвт) вгв 
и препаратов прямого противовирусного действия 
(пппд) вгс непрерывно совершенствуется, эффек-
тивность терапии растет [3]. по последним данным, 
опубликованным Юнэйдс, общемировое число 
людей, живущих с вич (лжв), в 2019 г. составило 
38 млн человек, количество смертей от болезней, 
связанных со спидом, составило 690 тыс., а коли-
чество новых случаев заражения вич – 1,7 млн [4]. 
при этом одной из самых пораженных вич терри-
торий в мире является африканский континент, на 
настоящий момент там проживают 25,6 млн лжв, 
что составляет 67,37 % от всех зарегистрированных 
вич-инфицированных в мире. подавляющее их 
большинство (80,86 % от общего количества лжв в 
африке) находится в странах восточной и Южной 
африки [4]. в 2016 г. всемирная ассамблея здраво-
охранения одобрила стратегию по ликвидации ви-
русного гепатита как угрозы общественному здоро-
вью к 2030 г., целью которой является сокращение 
количества новых случаев инфицирования на 90 % и 
смертности на 65 % [3]. в то же время цели страте-
гии «90–90–90» в области борьбы с вич-инфекцией, 
установленные Юнэйдс в планах к 2020 г., достиг-
нуты далеко не во всех странах африки, оставаясь 
целью будущего. чтобы достичь основной цели 
Юнэйдс – полного прекращения эпидемии спида 
во всем мире к 2030 г., – в период с 2021 по 2025 год 
планируется реализация новой стратегии, призван-
ной закрыть «белые пятна» в таких областях, как 
комплексная профилактика вич и права ключевых 

групп населения [5]. очевидно, что оценка распро-
страненности и профилактика передачи вич, вгс 
и вгв в ключевых группах являются значимыми за-
дачами во исполнение вышеуказанной цели.

как известно, вич, вгс и вгв имеют общие 
эпидемиологические характеристики, такие как пути 
передачи за счет обмена биологическими жидкостя-
ми при переливании крови, употреблении инъекци-
онных наркотиков, небезопасном половом контакте, 
совместном использовании острых предметов гигие-
ны [6]. кроме того, инфицированность беременных 
женщин во время гестационного периода подвергает 
плод высокому риску заражения, даже если заболе-
вание протекает бессимптомно, и может привести к 
неонатальному гепатиту. отметим при этом, что са-
мый высокий риск (80–90 %) хронической инфекции 
вгв наблюдается среди новорожденных с неонаталь-
ным гепатитом [7, 8]. другие осложнения включают 
низкий вес при рождении и преждевременные роды 
в острой фазе заболевания, а также дородовое кро-
вотечение и преждевременные роды во время хро-
нической фазы [9]. дети, рожденные с какой-либо из 
инфекций, имеют значительно более низкое качество 
жизни и более низкий пятилетний коэффициент вы-
живаемости. то есть беременные женщины с инфек-
циями вич, вгв и вгс подвержены повышенному 
риску печеночной недостаточности, материнской и 
перинатальной заболеваемости и смертности. 

страны африки к югу от сахары являются ре-
гионом с высокой пораженностью вич, вгв и вгс, 
особенно в группе населения репродуктивного воз-
раста с высоким коэффициентом фертильности, что 
делает проблему вертикальной передачи вирусов 
парентеральных гепатитов и вич актуальной для 
национальных и общемировых систем здравоохра-
нения [10]. понимание эпидемиологических особен-
ностей путей передачи вич и вирусных гепатитов 
в и с во время беременности в регионе важно, по-
скольку эта информация может быть использована 
при разработке соответствующих мер контроля.

гвинейская республика – страна, расположен-
ная на атлантическом побережье западной африки, 
с населением более 13,3 млн человек [11]. в настоя-
щее время гвинея остается одной из наименее разви-
тых стран мира, экономические показатели которой 
характеризуются значительным снижением темпов 

women is significant for the subsequent identification of pathogen transmission routes in order to control and/or prevent 
the spread of infection.

Key words: hepatitis C virus, hepatitis в virus, serological markers, molecular-biological markers, laboratory diag-
nostics, Republic of Guinea.
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роста. как и во многих других странах африки к югу 
от сахары, за редким исключением, только 4,1 % 
валового внутреннего продукта (ввп) тратится на 
здравоохранение, при этом по размеру ввп страна 
находится на 132-м месте, а по доходам на душу на-
селения – на 171-м месте в рейтинге стран мира [12]. 
ликвидация эпидемии болезни, вызванной вирусом 
эбола (бввэ), бушевавшей в гвинее в 2014–2016 гг., 
потребовала от органов здравоохранения страны не-
запланированных материальных вложений. для воз 
и других организаций, принимавших участие в борь-
бе с эпидемией, первоочередными задачами являлись 
оказание материальной помощи с целью укрепления 
национальных систем здравоохранения, направле-
ние в пораженные эпидемией страны специалистов, 
оборудования, медикаментов, средств индивидуаль-
ной защиты персонала и пр. активно разворачива-
лись госпитали для лечения больных, оборудовались 
лаборатории, ориентированные на экспресс-методы 
индикации возбудителей опасных инфекционных 
болезней, необходимые для выдачи быстрых резуль-
татов и проведения противоэпидемических меро-
приятий [13]. но, несмотря на помощь, оказанную 
мировым сообществом пострадавшим странам, при 
оценке вклада сектора здравоохранения и социаль-
ной работы в ввп страны было показано значимое 
снижение с +22,7 % в 2013 г. до провала в -13,3 % –  
в 2015 г. (причиной которого, скорее всего, стала эпи-
демия бввэ), на 2019 г. вклад составил 3,2 % [14]. 
также отмечено существенное сокращение среднего 
числа посещений клиник для дородовой помощи в 
пострадавших от бввэ районах [15]. сократились 
услуги по профилактике вертикальной передачи 
вич, являющиеся одной из ключевых позиций по 
улучшению здоровья матери и ребенка [16]. в связи 
с вышесказанным мы считаем крайне важным опре-
делять риск вертикальной передачи гемоконтактных 
вирусов в гвинейской республике на современном 
этапе.

целью нашей работы являлось сравнение ри-
сков вертикальной передачи вгв, вгс и вич в гви-
нейской республике. 

материалы и методы

в работе использована плазма крови 305 жен-
щин, проживающих на территории г. Conakry, 
гвинейская республика, обратившихся в клинику в 
мае 2019 г. для наблюдения беременности. 

лабораторные исследования проводили на базе 
российско-гвинейского научного исследовательско-
го центра эпидемиологии и профилактики инфек-
ционных болезней, расположенного на территории 
института прикладной биологии гвинеи (IRBAG), 
в префектуре Kindia. на проведение данного ис-
следования было получено согласие локального 
этического комитета института IRBAG и Фбун 
нииэм имени пастера. все обследованные дали 
письменное информированное согласие на участие 

в исследовании. для достижения указанной цели по-
ставлена задача – оценить распространенность серо-
логических и молекулярно-биологических маркеров 
вич и парентеральных вирусных гепатитов B и C 
среди беременных женщин. 

обследование пациентов на наличие серологи-
ческих маркеров вирусных гепатитов методом иФа 
заключалось в качественном определении HBsAg, ан-
тител анти-HBs IgG, анти-HBcore IgG, анти-HCV IgG, 
Ag/Ab-HIV с использованием коммерческих набо-
ров «дс-иФа-HBsAg», «дс-иФа-анти-HBsAg», 
«дс-иФа-анти-HBc», «иФа-анти-HCV», «дс-
иФа-вич-агат-скрин» (нпо «диагностические 
системы», россия) и «вектогеп B-HBs-антиген», 
«вектоHBsAg-антитела», «гепабест анти-HBc-IgG», 
«бест анти-вгс», «комбибест вич-1,2 аг/ат» 
(ао «вектор-бест», россия) согласно инструкциям 
производителя.

обследование на наличие молекулярно-
биологических маркеров методом пцр осуществля-
ли с предварительным выделением днк/рнк с ис-
пользованием коммерческого набора «амплипрайм 
рибо-преп» (Фбун цнииэ, россия). определение 
днк вгв, рнк вгс и рнк вич проводили мето-
дом пцр с гибридизационно-флуоресцентной де-
текцией в режиме реального времени с помощью 
коммерческого набора «амплисенс® HCV/HBV/
HIV-FL» (Фбун цнииэ, россия) согласно инструк-
ции производителя. дальнейшее определение днк 
вгв проводили с использованием разработанной в 
Фбун «санкт-петербургский нии эпидемиологии 
и микробиологии имени пастера» методики, по-
зволяющей выявлять днк вгв в биологическом 
материале при низкой вирусной нагрузке, в т.ч. при 
HBsAg-негативном или оккультном хгв [17].

статистическая обработка данных производи-
лась с помощью пакета программ MS Excel, Prizm 5.0 
(GraphPad Software Inc.), Statistica 8.0 (StatSoft Inc.). 
для оценки достоверности различий численных дан-
ных, полученных при парных сравнениях, исполь-
зовали, в зависимости от характеристик выборок, 
точный критерий Фишера или критерий хи-квадрат 
с поправкой йетса. в качестве порога достоверно-
сти отличий было определено значение вероятности 
p<0,05.

результаты и обсуждение

возраст обследованных лиц варьировал от 13 до 
46 лет и составил в среднем (25,15±6,34) года. 

при оценке общей распространенности серо-
логических маркеров среди беременных антитела к 
вгс выявлены только в одном случае, что состави-
ло 0,32 %, антигены и антитела к вич выявлены в 
трех случаях, что составило 0,98 %. встречаемость 
маркеров вгв составила 76,06 %. результат анализа 
распределения исследованных маркеров вгв в об-
следованной группе представлен в таблице.

в обследуемой нами группе девочки-подростки 
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в возрасте от 13 до 17 лет включительно составили 
9,5 %. поскольку воз определяет беременность в 
возрасте до 19 лет включительно как подростковую 
беременность [18], мы сочли уместным отдельно 
проанализировать возрастную подгруппу беремен-
ных 13–19 лет – 24,9 % случаев от общей группы. 
несмотря на снижение во всем мире в целом реги-
страции случаев ранней беременности среди девочек 
подросткового возраста, число фактических случаев 
деторождения среди подростков в странах африки 
не сокращается. в некоторых странах не менее 39 % 
девочек выходят замуж в возрасте до 18 лет, а 12 % – 
до 15 лет. для выявления закономерности возрастно-
го варьирования проведено ранжирование по возрас-
там, что позволило выделить возрастную группу с 
максимальным коэффициентом фертильности (16,3–
32,8 года), а также предположить некоторое преобла-
дание возрастной представленности беременности в 
16,3–19,6 года и 22,9–26,2 года, что, возможно, свя-
зано с относительно ранним возрастом перворожде-
ния (рис. 1).

при оценке распространенности серологиче-
ских маркеров по возрастным группам показано, 
что среди вгв-серопозитивных пациенток 9,05 % 
составили девочки 13–17 лет; 84,48 % – женщины в 
возрасте 18–35 лет; 6,46 % – женщины 36 лет и стар-
ше. встречаемость HBsAg в указанных подгруппах 
составила: 17,85 % у девочек 13–17 лет (в расширен-

ной подгруппе 13–19 лет – 17,33 %), 10,98 % в груп-
пе женщин 18–35 лет и 14,28 % среди женщин 36 лет 
и старше. известно, что девушки-подростки в воз-
расте 10–19 лет подвергаются более высокому риску 
не только эклампсии и послеродового эндометрита, 
но и системных инфекций, чем молодые женщины 
в возрасте 20–24 лет [18]. в анализируемой группе 
распространенность HBsAg достоверно отличалась 
между группами беременных в возрасте 13–19 лет 
(17,33 %) и 20–24 лет (12,12 %), p<0,0001, RR=5,107 
при 95 % ди: 2,458–10,612.

учитывая вышесказанное, мы сочли целесо-
образным оценить распространенность HBsAg в 
подгруппе, включающей беременных возраста 17, 
18, 19, 20, 22, 25, 28 и 30 лет (рис. 2).

встречаемость HBsAg в указанной подгруппе 
составила 13,66 %, что превышало встречаемость 
маркера среди остальных женщин (9,01 %), однако 
достоверных отличий не выявлено. 

в обследованной нами группе представлены 
женщины из всех пяти коммун столицы: Kaloum 
(n=22), Dixinn (n=19), Matam (n=20), Ratoma (n=63) 
и Matoto (n=181). интересно, что встречаемость 
HBsAg среди женщин из коммуны Matoto превы-
шала таковую у женщин из других коммун, а среди 
женщин из коммуны Matam серологические марке-
ры вгв вообще не выявлены, однако достоверных 
отличий не показано (p>0,05) (рис. 3). 

распределение серологических маркеров ВГВ (HBsAg, анти-HBcore IgG, анти-HBs IgG) в обследованной группе  
и среди серопозитивных по ВГВ беременных

HBV serological markers (HBsAg, anti-HBcore IgG, anti-HBs IgG) distribution in the examined group  
and among HBV-seropositive pregnant women

выявленные серологические маркеры  
в сыворотке крови

Revealed serological markers in blood serum

обследованная группа (n=305),  
доля от общего числа обследованных

The surveyed group (n=305),  
proportion against the total number of surveyed 

серопозитивные беременные (n=232), доля  
от лиц с серологическими маркерами гепатита в
Seropositive pregnant women (n=232), proportion 

of individuals with HB serological markers

HBsAg+ 36 (11,8 %) 15,51 %
HBs IgG+ 172 (56,39 %) 74,13 %
HBcore IgG+ 1 (0,32 %) 0,43 %
HBcore IgG+, HBs IgG+ 23 (7,54 %) 9,91 %
серонегативные
Seronegative 73 (23,93 %) –

рис. 1. возрастное ранжирование обследуемой группы

Fig. 1. Age ranking of the study group

рис. 2. распределение по возрастам беременных женщин в об-
следуемой группе 

Fig. 2. Age distribution of pregnant women in the study group
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отметим также, что большинство несовершен-
нолетних матерей обследованной группы прожи-
вали в коммуне Matoto. несколько более высокая 
встречаемость HBsAg и преобладание беременных 
подростков из Matoto по сравнению с остальной 
группой могут быть связаны с разной представлен-
ностью коммун в группе. известно, что Matoto яв-
ляется одним из самых бедных и неблагополучных 
районов Conakry. низкий уровень жизни, скучен-
ность населения, традиционные взгляды жителей на 
допустимый возраст беременности могут являться 
причиной сравнительно большей распространенно-
сти HBsAg и большим количеством подростковых 
беременностей. очевидно, необходимы дальнейшие 
исследования в этом направлении с увеличением 
объема выборки. 

при оценке общей распространенности моле-
кулярно-биологических маркеров среди пациентов 
рнк вич не выявили, у одной пациентки опреде-
лили рнк вгс, что составило 0,32 %, в то вре-
мя как встречаемость днк вгв составила 20 %. 
среди HBsAg-позитивных лиц днк вгв выявили 
у 86,11 %, что составило 10,16 % от общей группы. 
среди HBsAg-негативных лиц днк вгв выявили у 
11,15 % (9,84 % от общей группы). отметим, что в 
девяти случаях днк вгв выявили при отсутствии 
каких-либо серологических маркеров, что составило 
14,75 %, т.е. 2,95 % от общей группы. в четырех слу-
чаях (6,55 %, т.е. 1,31 % от общей группы) у пациен-
тов с днк вгв одновременно присутствовали анти-
тела анти-HBs IgG и анти-HBCore IgG, что обычно 
свойственно реконвалесцентам, свидетельствуя о 
наличии защитного иммунитета.

полученные результаты не противоречат лите-
ратурным данным, согласно которым дети в странах 
африки подвергаются высокому риску инфициро-

вания вгв за счет вертикальной передачи вируса от 
матерей и парентеральной горизонтальной передачи, 
особенно в возрасте 2–10 лет, от родителей и других 
детей [19]. в отличие от вич, тестирование на вгв и 
вгс в гвинейской республике во время беременности 
осуществляют редко, и, таким образом, у большинства 
беременных женщин с хвгв и хвгс заболевания не 
диагностированы, каких-либо вмешательств для про-
филактики вертикальной передачи не проводится, что 
делает ее скорее нормой, чем исключением. дети, 
инфицированные перинатально, подвергаются повы-
шенному риску ранних заболеваний, которые, в свою 
очередь, связаны с гепатитом новорожденного, хро-
низацией вгв, циррозом печени и первичной клеточ-
ной карциномой печени [20]. по оценкам, почти 25 % 
людей, зараженных вертикальным путем, умирает в 
зрелом возрасте от хронических заболеваний печени, 
связанных с инфекцией [21].

выявление вгс только в одном случае (0,32 %) 
является крайне низким по сравнению с предыдущи-
ми данными, полученными при оценке распростра-
ненности маркеров вируса в популяции (в среднем 
5,48 %) [22]. однако в целом оно соответствует 
рассчитанным оценкам распространенности вгс, 
составляющим в южной части африки 0,72 %, в 
восточной африке – 3,00 %, в западной африке – 
4,14 % и в центральной африке – 7,82 % [23]. 
поскольку у доноров крови самый низкий докумен-
тально подтвержденный показатель распространен-
ности вгс (1,78 %), за ними следуют беременные 
женщины (2,51 %), вич-инфицированные лица 
(3,57 %), население в целом (5,41 %) и различные 
группы высокого риска (>10 %) [24, 25], показанная 
нами низкая представленность вгс у беременных 
женщин в сравнении с условно здоровым населени-
ем и группами риска представляется закономерной.

беременные женщины считаются дозорной 
группой, так как представляют собой относитель-
но невыделенную группу населения, для которой 
данные о встречаемости вирусных маркеров могут 
быть распространены на все сексуально активное ге-
теросексуальное население. среди опубликованных 
данных крайне редки работы, посвященные распро-
страненности маркеров гемоконтактных инфекций в 
гвинейской республике (г. Conakry). так, показано, 
что среди беременных женщин в возрасте 15–49 лет 
распространенность вич составляла 2,5 % в 2008 г. 
и 3,56 % – в 2015-м [16], что значительно превы-
шает полученные нами данные. исследование, про-
веденное среди вич-инфицированных лиц, свиде-
тельствует о сходной распространенности HBsAg 
у взрослых (8,49 %) и детей (8,16 %), причем все 
HBsAg-позитивные женщины, родившие естествен-
ным путем, передали вирус ребенку [26]. 

в связи с вышесказанным, мы сравнили полу-
ченные нами результаты с оценкой распространен-
ности маркеров парентеральных вирусных гепати-
тов у беременных в странах одного с гвинейской 
республикой субрегиона африки.

рис. 3. представленность в обследуемой группе каждой из пяти 
коммун г. Conakry, а также соответствующая коммунам встре-
чаемость HBsAg

Fig. 3. Representation of each of the five communes in Conakry in 
the study group, as well as the corresponding occurrence of HBsAg
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распространенность серологических маркеров 
вгв и вгс среди беременных женщин в регионе 
Brong-Ahafo в гане составила 10 и 12 % соответствен-
но [27], т.е. сопоставимый с нашими результатами 
уровень HBsAg и значительно более высокий анти-
HCV. это несоответствие может быть связано с более 
высокими национальными показателями распростра-
ненности вгв и вгс среди женщин в гане (12,3 и 
3,2 % соответственно) [24, 25]. исследования сход-
ной направленности в нигерии сообщают о высокой 
популяционной встречаемости HBsAg (12,2 %) [28] 
и широко варьирующей распростра ненности инфек-
ции вгс (0,4–14,7 %) в зависимости от рассматри-
ваемого региона и подгруппы населения. при этом 
распространенность HBsAg, анти-HCV и анти-вич 
у беременных женщин составила 7,1; 2,7 и 4,9 % со-
ответственно [29], что в случаях вгс и вич значи-
тельно превышает полученные нами по указанным 
маркерам результаты. в гамбии распространенность 
HBsAg среди беременных женщин, обращающих-
ся за дородовой помощью в специализированные 
учреждения, составила 9,2 % [30]. в республике кот-
д’ивуар в 2004 г. распространенность среди беремен-
ных женщин вгв была 8 % (HBsAg) и 9,4 % (днк 
вгв), а вгс – 0,8 % [31]. встречаемость HBsAg сре-
ди беременных в мали в 2008–2009 гг. составила 8 % 
[32], в то время как распространенность вич и вгс – 
4,1 и 0,2 % соответственно, значительно повышаясь у 
пожилых женщин (6,5 и 6,1 %) [33]. в гвинее-бисау 
распространенность HBsAg среди женщин составила 
15 %, а распространенность анти-HCV – 0,6 % [34], 
что в целом совпадает с полученными нами данными 
о встречаемости маркеров вгв и вгс в обследован-
ной группе.

сходства и различия результатов выявления 
вгс, вгв, вич у беременных женщин, наблюдае-
мые в разных странах субрегиона, могут быть свя-
заны с географическими различиями, различиями в 
методах скрининга и выборки, а также культурными 
и поведенческими отличиями в отношении факторов 
риска, особенностями передачи вирусов, продикто-
ванными социокультурными практиками и фактора-
ми окружающей среды. отметим, что, по оценкам 
воз, в странах африки всего лишь 0,3 и 6 % людей, 
инфицированных вгв и вгс соответственно, знают 
свой серологический статус [35]. на примере ганы 
показано, что знания беременных женщин в странах 
этого региона африки об инфекции вгв связаны со 
статусом проживания (p=0,006), уровнем образова-
ния (p<0,001), профессией (p<0,001) [36], что, не-
сомненно, отражается на возможной профилактике 
инфицирования. таким образом, поскольку наше 
исследование проводилось с участием жительниц 
города (столицы страны), его результаты не могут 
быть распространены на другие районы, особенно 
сельские, где ситуация с распространенностью ге-
моконтактных инфекций среди беременных женщин 
может быть значительно хуже. исходя из результа-
тов работы, особое внимание необходимо уделить 

нарастающему кризису с распространенностью вгв 
в странах африки к югу от сахары. регион занимает 
последнее место по различным видам медицинских 
вмешательств, включая скрининг и диагностику, а 
также по лечению людей, живущих с вирусом [37]. 
наиболее уязвимый период для инфицирования 
вгв – это первый месяц жизни, риск можно снизить 
с помощью вакцинации в первые 24 часа после рож-
дения. однако в настоящее время в регионе менее 
1/10 детей получают необходимые прививки, так 
как только 13 африканских стран (алжир, ангола, 
ботсвана, кабо-верде, кот-д’ивуар, экваториальная 
гвинея, гамбия, мавритания, маврикий, намибия, 
нигерия, сан-томе и принсипи, сенегал) ввели вак-
цинацию против вгв при рождении, а региональный 
охват вакциной составляет всего 6 % [38].

особый интерес представляют случаи (n=3) 
выявления днк вгв с вирусной нагрузкой более 
200 ме/мл при отсутствии HBsAg и наличии анти-
тел анти-HBs IgG. для этих изолятов мы провели 
секвенирование полных геномов. все три образца 
вгв принадлежали к генотипу е, и в каждом слу-
чае обнаружены escape-мутации, способствующие 
ускользанию вируса от диагностики при скрини-
ровании на HBsAg (например, выявлены мутации 
L216*, G145A, C147T). нуклеотидные последова-
тельности полных геномов вгв депонированы в 
международную базу данных GenBank под номе-
рами MW679682–MW679684. в дальнейшем будет 
проведен анализ и дана молекулярно-генетическая 
характеристика всех случаев выявления вирусов в 
группе беременных женщин.

таким образом, полученные в работе данные 
свидетельствуют о сравнительно низком риске вер-
тикальной передачи вгс и вич в обследуемой груп-
пе при крайне высоком риске вертикального инфи-
цирования вгв.

оценка распространенности гемоконтактных 
инфекций у беременных женщин значима для после-
дующей идентификации путей передачи патогенов с 
целью контроля и/или предотвращения распростра-
нения инфекции.

к сожалению, данные о распространенности 
вич, вгс, вгв среди условно здоровых беременных 
женщин в гвинейской республике крайне ограниче-
ны. наша работа является, по сути, пилотной, при-
званной восполнить этот пробел в знаниях, показать 
необходимость организации программ регулярного 
скрининга на вич, вгс, вгв населения в целом и 
беременных женщин в особенности. полученные 
результаты могут служить в качестве исходных дан-
ных при дальнейшем планировании общенациональ-
ной оценки распространенности гемоконтактных 
инфекций среди беременных женщин, что позволит 
снизить послеродовую смертность и заболеваемость 
из-за инфекций.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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группа Bacillus cereus, также известная как 
B. cereus sensu lato или B. cereus complex, состоит из 
девяти близкородственных видов: собственно B. ce-
reus (B. cereus sensu stricto), B. anthracis, B. cytotoxi-
cus, B. mycoides, B. pseudomycoides, B. thuringiensis, 
B. toyonensis, B. weihenstephanensis и B. wiedman-
nii [1]. большая часть ее представителей патогенна 

для тех или иных групп животных, при этом спектр 
хозяев и тяжесть вызываемых инфекций значитель-
но различаются. наиболее эпидемически значимым 
является B. anthracis, так как вызывает сибирскую 
язву – высоколетальное инфекционное заболевание, 
поражающее преимущественно полорогих, то есть 
наиболее значимую для сельского хозяйства группу 
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животных, а также другие виды млекопитающих, в 
том числе и человека [2, 3]. в связи с высокой эпи-
демиологической значимостью сибирской язвы, при 
обнаружении в исследуемом образце микроорганиз-
мов рода Bacillus важно правильно и быстро опреде-
лить их видовую принадлежность, а также выяснить 
происхождение штамма.

в то же время виды B. cereus complex крайне 
близки на генетическом уровне, в связи с чем класси-
фикация членов этой группы давно является предме-
том дискуссий [4]. генетическая близость не только 
мешает решению теоретических вопросов система-
тики и эволюции B. cereus complex, но и усложняет 
индикацию патогенов как на видовом уровне, так и 
на уровне отдельных штаммов. тем не менее, как 
минимум для индикации B. anthracis, разработаны 
многочисленные сравнительно простые в примене-
нии иммунологические и пцр-тесты, позволяющие 
получать результат «да/нет» [5].

важно отметить, что при современном уровне 
развития науки в процессе эпидрасследования пред-
ставляет интерес не только видовая идентификация 
патогена, но и дифференцирование его индивиду-
альных штаммов. решение этой задачи стало воз-
можным благодаря разработке методов генотипиро-
вания, позволяющих составить по уникальным мар-
керам «генетический портрет» отдельных штаммов 
или групп штаммов, объединенных общей эволюци-
онной историей, для чего используются методы ге-
нотипирования различной степени разрешения. 

один из таких подходов – мультилокусное 
сиквенс-типирование (MLST – Multilocus sequence 
typing) – основан на определении нуклеотидных по-
следовательностей участков нескольких генов «до-
машнего хозяйства» (то есть генов, кодирующих 
белки, необходимые для выполнения базовых ме-
таболических функций клетки), локализованных на 
бактериальной хромосоме (чтобы избежать влияния 
плазмидного профиля на результаты генотипирова-
ния). впервые метод был предложен для Neisseria 
meningitidis в 1998 г. [6]. позднее схемы MLST были 
разработаны для многих других бактериальных па-
тогенов [7–10]. для генотипирования группы B. ce-
reus также было разработано несколько схем MLST, 
использующих от пяти до семи локусов [4, 11–13]. 
результаты генотипирования этим методом доступ-
ны в открытой базе данных – PubMLST [14], что по-
зволяет сравнивать вновь полученные данные с ре-
зультатами работ других авторов. 

наиболее широко используется схема MLST, 
предложенная F.G. Priest et al. [1, 11, 15, 16]. она 
основана на определении последовательностей ло-
кусов, являющихся участками семи генов домаш-
него хозяйства: glpF (белок-посредник поглощения 
глицерина), gmk (гуанилаткиназа), ilvD (дегидратаза 
дигид роксикислот), pta (фосфат-ацетилтрансфераза), 
pur (фосфорибозиламиноимидазолкарбоксамид фор-
мил трансфераза), русА (пируваткарбоксилаза) и tpi 
(три озо фосфатизомераза) [11]. именно эта схема 

применена для MLST исследуемой выборки. 
цель работы заключалась в генотипировании ме-

тодом MLST и проведении филогенетического анали-
за выборки из 40 штаммов B. anthracis, выделенных 
на территории россии и сопредельных государств.

материалы и методы

Штаммы. в работе использованы 40 штаммов 
B. anthracis, имеющих различное географическое 
происхождение (таблица). в исследуемой выборке 
39 штаммов природного происхождения являются 
вирулентными для мышей, штамм STI-1 – авиру-
лентный, лабораторный. 

Полногеномное секвенирование. культуры 
штаммов B. anthracis выращивали на твердой пи-
тательной среде Luria Agar (LA, Sigma-Aldrich) в 
течение 8–12 часов при 37 °C. геномная днк вы-
делена с помощью набора Genomic DNA Purification 
Kit (ThermoFisher Scientific, сШа). библиотеки под-
готовлены с помощью набора Nextera DNA Library 
Preparation Kit (Albiogen, россия). полногеномное 
секвенирование осуществляли с использованием 
приборов Illumina MiSeq и Ion Torrent PGM и соот-
ветствующих наборов реагентов: Ion PGM Reagents 
400 Kit, Ion 318 Chip Kit (Life Technologies, россия) и 
Miseq Reagent Kit v3 (Albiogen, россия). 

In silico анализ и MLST. нами использована 
схема MLST, описанная в работе F.G. Priest et al. [11]. 
получены сборки и исследованы последовательно-
сти следующих локусов: glpF, gmk, ilvD, pta, pur, 
pycA, tpi. для сборки последовательностей использо-
ван программный пакет DNASTAR Lasergene (сШа) 
(https://www.dnastar.com/). в качестве референсно-
го генома использовали геном штамма B. anthracis 
Ames Ancestor (GenBank: GCA_000008445.1), в со-
ответствии с которым описывали выявленные мута-
ции и их координаты. полученным последователь-
ностям локусов присваивали номера в соответствии 
с сервисом базы данных PubMLST [14]. на основе 
комбинации номеров аллелей используемых локу-
сов определяли сиквенс-тип (далее – ST) штаммов 
в соответствии с работой [11] и сервисом указанной 
выше базы данных.

Филогенетический анализ. для филогенетиче-
ского анализа использовали слитые in silico после-
довательности семи локусов выявленных сиквенс-
типов исследуемой выборки, а также тринадцати дру-
гих известных сиквенс-типов B. anthracis и других 
видов B. cereus complex, используемых в работе [11] 
и загруженных с PubMLST [14]. множественное вы-
равнивание осуществляли в программе ClustalW. для 
построения дендрограмм использовали программ-
ный пакет MEGA 7.0 (http://www.megasoftware.net). 
дендрограммы построены с использованием мето-
да невзвешенного попарного среднего (UPGMA). 
достоверность топологии филогенетических древ 
оценивали методом bootstrap на основании анализа 
1000 псевдореплик.
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Штаммы B. anthracis, использованные в работе
B. anthracis strains used in the study

№ Штамм
Strain

место выделения
Site of isolation

дата выделения
Date of isolation

источник
Source

1 44 н/д
N/D

н/д
N/D

н/д
N/D

2 1173 ставропольский край
Stavropol Territory 19.07.1995 труп коровы

Corpse of a cow

3 1183 кабардино-балкарская республика
Kabardino-Balkar Republic 21.07.1998 почва 

Soil

4 1199 дагестан
Dagestan 30.10.1998 материал от больного человека

Material from a sick person

5 1259 ставропольский край
Stavropol Territory 27.09.2004 мясо барана

Mutton

6 1273 волгоградская область
Volgograd Region 19.09.2008 материал от больного человека

Material from a sick person

7 1298 волгоград
Volgograd 09.08.2010 материал от больного человека

Material from a sick person 

8 53169 н/д
N/D

н/д
N/D

н/д
N/D

9 1(14) 
Stavropol

украина
Ukraine 13.11.1957 Шкура козы, завезенная из эфиопии

Goat skin imported from Ethiopia

10 1030/213 карачаево-черкессия
Karachay-Cherkess Republic

н/д
N/D

н/д
N/D

11 1055/38 самарская область
Samara Region 15.04.1993 очаг сибирской язвы

Anthrax outbreak

12 1056/51 ставропольский край
Stavropol Territory 21.07.1993 труп человека

Body of a human

13 11(1940) туркменистан
Turkmenistan 24.05.1971 труп яка

Corpse of a yak

14 15(1345) таджикистан
Tajikistan 24.05.1971 труп коровы

Corpse of a cow

15 157(B-1107) эстония
Estonia 01.11.1978 труп коровы

Corpse of a cow

16 219/6 узбекистан
Uzbekistan 29.08.1976 труп коровы

Corpse of a cow

17 331/214 азербайджан
Azerbaijan 14.09.1979 почва

Soil

18 34(738) казахстан
Kazakhstan 05.1972 труп коровы

Corpse of a cow

19 367/17 тульская область
Tula Region 14.07.1979 труп человека

Body of a human

20 46/27 чечено-ингушетия
Chechen-Ingush Republic 01.07.1968 соскоб со стены

Swab from the wall

21 47/28 чечено-ингушетия
Chechen-Ingush Republic 29.07.1968 н/д

N/D

22 48/29 чечено-ингушетия
Chechen-Ingush Republic 13.08.1968 н/д

N/D

23 52/33 чечено-ингушетия
Chechen-Ingush Republic 23.08.1968 н/д

N/D

24 531/17 калмыкия
Kalmyk Republic 28.08.1981 труп человека

Body of a human

25 546/714 воронежская область
Voronezh Region 19.06.1982 материал от больного человека

Material from a sick person

26 555/288 оренбургская область
Orenburg Region 28.07.1982 материал от больного человека

Material from a sick person

27 592/10 молдавия
Moldavia 20.10.1982 сточные воды кожевенного завода до очистки

Tannery waste water before treatment

28 644/268 украина
Ukraine

н/д
N/D

почва
Soil 

29 68/12 азербайджан
Azerbaijan 12.08.1967 содержимое карбункула больного человека

Contents of a sick person's carbuncle

30 7(992) новгородская область
Novgorod Region 01.06.1967 труп коровы

Corpse of a cow

31 8(2099) татарстан
Tatarstan 01.10.1971 труп коровы

Corpse of a cow

32 822/7 чечено-ингушетия
Chechen-Ingush Republic 27.08.1986 содержимое карбункула больного человека

Contents of a sick person's carbuncle

33 914/213 чечено-ингушетия
Chechen-Ingush Republic 05.07.1988 мясо

Meat
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результаты и обсуждение

после сборки последовательностей локусов, 
используемых для MLST по [11] с помощью про-
граммного пакета DNASTAR Lasergene, выявлен-
ным аллелям локусов каждого штамма присвоены 
номера в соответствии с сервисом PubMLST [14], а 
на основе комбинации аллелей штамм относили к 
тому или иному сиквенс-типу в соответствии с тем 
же сервисом. 

в исследованной выборке обнаружены два ранее 
описанных сиквенс-типа: ST-1 и ST-3. большинство 
исследованных штаммов B. anthracis относятся к 
ST-1 (аллельный профиль: glpF – 1; gmk – 1; ilvD – 1; 
pta – 1; pur – 1; pycA – 1; tpi – 1). пять штаммов: 
44, 157(B-1107), I-364, 5YA, Yamal 2 – относятся к 
ST-3 (аллельный профиль: glpF – 2; gmk – 1; ilvD – 1; 
pta –  1; pur – 1; pycA – 1; tpi – 1). выборка оказалась 
высокомономорфной: по 6 локусам выявлено по 
одному аллелю (1), и только локус glpF представлен 
двумя аллелями (1 и 2). причем представленность 
этих аллелей не одинакова – аллель 2 обнаружен 
лишь у 5 штаммов из 40. таким образом, из иссле-
дованной выборки выделяются 5 штаммов наличи-
ем одной однонуклеотидной замены 386 A→C в гене 
glpF. эта нуклеотидная замена несинонимична и 
приводит к аминокислотной замене 129 N→T.

в численном выражении столь высокую генети-
ческую мономорфность можно проиллюстрировать 
расчетом индекса биоразнообразия симпсона (D), 
составляющим для данной выборки 0,224 [17]. такое 
распределение по сиквенс-типам в целом отражает 
частоту встречаемости различных сиквенс-типов в 
глобальной популяции B. anthracis. к настоящему 
моменту из 640 штаммов B. anthracis, представлен-
ных в PubMLST [14], к ST-1 относятся 508 штаммов, 
к ST-2 – 19 штаммов и к ST-3 – 94 штамма. остальные 
12 сиквенс-типов (ST-134, ST-135, ST-552, ST-553, 
ST-933, ST-1659, ST-2006, ST-2007, ST-778, ST-1799, 
ST-1887 и ST-2005) представлены преимущественно 
одним штаммом (лишь в ST-778 входят 2 штамма, в 
ST-2005 – 2 штамма и 6 штаммов в ST-933). за счет 

наличия «слабораспространенных» сиквенс-типов 
индекс симпсона в представленной на PubMLST 
выборке увеличивается до 0,348, что тем не менее 
ниже, чем у других методов генотипирования [18]. 
отсутствие в исследованной нами выборке третье-
го по распространенности ST-2 можно объяснить 
небольшим размером выборки, низкой распростра-
ненностью ST-2 или его отсутствием на территории 
россии и сопредельных государств, где были выделе-
ны все описываемые в настоящей работе штаммы.

интересно, что штаммы, отнесенные к ST-3 – 
44, 157(B-1107), I-364, 5YA и Yamal 2, – оказываются 
сгруппированными в один кластер и при использова-
нии других широко распространенных методов гено-
типирования – canSNP-типирования (Canonical Single 
Nucleotide Polymorphism) и MLVA (Multiple Locus 
Variable-Number Tandem Repeat Analysis). в частно-
сти, они относятся к одной эволюционной линии B, 
обладают сходным MLVA-генотипом и крайне близ-
кородственны по результатам полногеномного SNP-
анализа, что вместе с приуроченностью мест их вы-
деления к одному, пусть и достаточно протяженному, 
региону – северу евразии –  дало основания объеди-
нить их в северо-евразийский филогеографический 
кластер и предложить историческую модель их рас-
пространения в указанном регионе [19]. кроме того, 
при исследовании аллельного полиморфизма гена 
одного из факторов вирулентности сибиреязвенно-
го микроба – летального фактора – мы обнаружили, 
что именно у штаммов 44, 157(B-1107), I-364 и 5YA 
выявляется уникальная мутация (2126 A→G), приво-
дящая к аминокислотной замене глутаминовой кис-
лоты на глицин в положении 709 соответствующего 
белка [20].

основываясь на результатах MLST-генотипи-
рования, мы провели кластерный анализ иссле-
дуемой выборки. на рисунке изображена UPGMA-
дендрограмма, построенная для слитых in silico по-
следовательностей семи локусов общим размером 
2829 п.н. оба сиквенс-типа (ST-1 и ST-3), к которым 
отнесены исследуемые штаммы, относятся к линии 
сибирской язвы, принадлежащей к кладе 1, описан-

Окончание таблицы / Ending of the table

№ Штамм
Strain

место выделения
Site of isolation

дата выделения
Date of isolation

источник
Source

34 I-271 полуостров ямал
Yamal Peninsula

н/д
N/D

труп оленя
Corpse of a deer

35 I-364 бурятия
Buryatia 10.07.2008 труп овцы

Corpse of a sheep

36 3YA якутия
Yakutia 2016 глубокие слои почвы

Deep soil layers

37 4YA якутия
Yakutia 2017 глубокие слои почвы

Deep soil layers

38 5YA якутия
Yakutia 2018 глубокие слои почвы

Deep soil layers

39 STI-1 лабораторный штамм
Laboratory strain 1940 н/д

N/D

40 Yamal 2 полуостров ямал
Yamal Peninsula 20.10.2017 Шейный лимфатический узел мертвого оленя

Cervical lymph node of dead deer
примечание :  н/д – нет данных.

No te :  N/D – no data.
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ной в работе [11]. к этой же линии принадлежат 
штаммы B. anthracis, относящиеся к тринадцати 
другим описанным ранее сиквенс-типам.

также обнаружена синонимичная замена 
558 T→C в гене gmk у штамма 219/6. эта мутация 
расположена за пределами участка гена, который 
используется для генотипирования по [11], поэто-
му сведения о ее распространенности у B. anthracis 
и группы B. cereus complex в PubMLST [14] отсут-
ствуют. удалось ее обнаружить потому, что вместо 
секвенирования только генотипически значимых 
участков генов мы оперировали несравнимо более 
информативными данными полногеномного секве-
нирования. для того чтобы оценить распространен-
ность выявленной мутации гена gmk, использовали 
BLAST-анализ [21], который показал, что она не 

уникальна для штамма 219/6. идентичная нуклео-
тидная замена обнаруживается еще у 25 штаммов, 
представленных в GenBank, из которых 14 относятся 
к B. cereus, 9 – к B. thuringiensis, один штамм с неу-
точненной видовой принадлежностью и только один 
принадлежит к B. anthracis (штамм MCCC 1A02161). 
этот единственный штамм сибиреязвенного микро-
ба с аналогичной мутацией относится к ST-778 по 
MLST. более того, этот сиквенс-тип представлен в 
PubMLST [14] всего двумя штаммами – B. anthracis 
MCCC 1A02161 и B. anthracis N1ZF2, выделенны-
ми из донных отложений Южно-китайского моря. 
но нетипичное для сибиреязвенного микроба ме-
сто выделения штаммов и результаты анализа SNP-
профиля указывают на то, что эти штаммы были от-
несены к виду B. anthracis ошибочно [22] и, скорее 

UPGMA-дендрограмма исследуемой выбор-
ки штаммов B. anthracis, иллюстрирующая 
их филогенетическое положение
примечание :  линия сибирской язвы [11]; Ba – 
B. anthracis; Bc – B. cereus; ST – сиквенс-тип

UPGMA-dendrogram of the investigated sample 
of B. anthracis strains, illustrating their phylo-
genetic position
Note :  Anthrax lineage [11]; Ba – B. anthracis; Bc – 
B. cereus; ST – sequence type
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всего, относятся к видам B. cereus complex. такая 
нетипичная для B. anthracis замена в гене gmk тем 
не менее едва ли может сама по себе указывать на 
принадлежность штамма 219/6 не к виду B. anthra-
cis. тем более что этот штамм абсолютно типичен по 
своим культуральным и фаготипическим свойствам, 
обладает плазмидами вирулентности B. anthracis и 
вирулентен для мышей (LD50 = 101 кое). по всей ви-
димости, мы имеем дело с генетическим маркером, 
уникальным для штамма 219/6.

B. anthracis – относительно молодой патоген, 
эволюционная история которого насчитывает, по 
общепринятым представлениям, не более несколь-
ких десятков тысяч лет. при этом особенность его 
жизненного цикла – заражение животного, быстрое 
наращивание в нем численности за 20–40 генераций, 
гибель хозяина и длительное нахождение в споровой 
форме в почве годами, десятилетиями и даже столе-
тиями до нового цикла заражения – привели к тому, 
что за свой эволюционный путь B. anthracis прошел 
относительно небольшое число циклов клеточного 
деления и не успел накопить большое число мута-
ций, которые обеспечили бы заметное генетическое 
разнообразие [23]. к тому же специфичность сиби-
реязвенного микроба в отношении преимуществен-
но копытных травоядных, то есть наиболее исполь-
зуемых человеком животных, привела к тому, что 
B. anthracis мог распространяться на значительные 
расстояния синантропно, вместе с перегоняемым 
скотом и/или перевозимыми товарами животного 
происхождения (кожа, шерсть, упряжь и т.д.) во вре-
мя массовых переселений, колонизаций, военных 
мероприятий и торговых операций. в результате в 
один регион могли быть занесены штаммы различ-
ного географического происхождения, при этом не 
вытесняя ранее занесенные штаммы, а наравне с 
ними консервируясь в почве в споровой форме.

поэтому генетическое разнообразие B. anthracis 
в пределах одного эпидемического очага или одного 
географического региона может отражать не столько 
эволюцию патогена, сколько историю хозяйственно-
го использования этого региона [24]. таким образом, 
с одной стороны, генетическое разнообразие внутри 
вида B. anthracis оказывается сравнительно неболь-
шим, с другой стороны, географическое распреде-
ление успевших сформироваться филогенетических 
групп B. anthracis оказывается мозаичным. в каче-
стве яркого примера можно привести штаммы 3Ya, 
4Ya, 5Ya, которые были выделены из разных слоев 
почвы в одном раскопе в якутии. при этом штамм 
5Ya отличается от двух остальных по canSNP-, 
MLVA- и полногеномному SNP-профилю [19] и, как 
показано в данной работе, по MLST-сиквенс-типу, 
но близкородственен штамму Yamal 2.

реконструкция истории географического рас-
пространения филогенетических групп B. anthracis 
оказывается крайне непростой задачей. тем не ме-
нее в некотором приближении она решается с ис-
пользованием ряда широко используемых методов 
генотипирования B. anthracis. более того, суще-

ствуют алгоритмы последовательного применения 
этих методов по мере увеличения их разрешаю-
щей способности. например, PHRANA (Progressive 
Hierarchical Resolving Assays using Nucleic Acids) 
[23, 25], предполагающий последовательное опре-
деление canSNP-группы, MLVA-профиля и SNR-
профиля (Single Nucleotide Repeat), что позволяет 
увеличить значение индекса симпсона до 0,98 [25]. 
последовательное использование canSNP-, MLVA- 
и SNR-типирования в PHRANA позволяет достичь 
большей разрешающей способности и более точного 
определения филогенетических паттернов в рамках 
вида B. anthracis, чем любой из этих трех видов ана-
лизов, используемых независимо [25]. 

MLST в пределах вида B. anthracis обладает не-
большой разрешающей способностью. поэтому он 
не используется в алгоритмах типирования, таких 
как PHRANA. однако секвенирование нуклеотид-
ных последовательностей, используемое для гено-
типирования методом MLST, обусловливает его пре-
имущества по сравнению с перечисленными мето-
дами. полученные данные хорошо воспроизводимы 
среди лабораторий, а широкая доступность полных 
последовательностей геномов различных штаммов 
позволяет проводить исследования in silico. так, су-
ществует база данных PubMLST [14], в которой пред-
ставлены MLST-профили большого количества пато-
генных микроорганизмов, полученные в работах по 
исследованию методом MLST, в том числе штаммов 
B. cereus complex и B. anthracis в частности.

стоимость полногеномного секвенирования 
штамма вплотную приблизилась к стоимости сек-
венирования панели локусов, используемых для 
MLST. при этом использовать прочитанную после-
довательность генома возможно для canSNP-, полно-
геномного SNP- и MLST-анализа, а при использова-
нии гибридных технологий секвенирования, объеди-
няющих данные, полученные на разных аппаратных 
платформах, например Illumina и Nanopore, – еще 
и для MLVA. при этом набор локусов для MLST и 
их размер исследователь может подбирать исходя из 
своих задач. такое расширение панели используе-
мых последовательностей может увеличить разре-
шающую способность MLST и выявить если не но-
вые крупные филогенетически значимые группы, то 
уникальные для отдельных штаммов маркеры, такие 
как замена 558 T→C в гене gmk у штамма 219/6 из 
исследованной нами выборки. 

разрешающая сила того или иного метода гено-
типирования напрямую связана с вариабельностью 
используемых маркеров, которая зависит не только 
от частоты возникновения мутаций, но и от влияния 
этих мутаций на жизнеспособность клетки. если од-
нонуклеотидная замена (SNP) или увеличение крат-
ности тандемного повтора в некодирующем регионе 
(MLVA), скорее всего, не снизят жизнеспособность и 
закрепятся в популяции, то несинонимичная мутация 
в гене домашнего хозяйства имеет шанс повлиять на 
уровень экспрессии или конформацию белка, обеспе-
чивающего основные метаболические пути клетки, 
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что может снизить скорость размножения бактери-
альных клеток и привести к элиминации мутантного 
генотипа. то есть генетические локусы, на которых 
основан метод MLST, находятся под действием ста-
билизирующего отбора, что, с одной стороны, сни-
жает их вариабельность, но с другой – значительно 
уменьшает вероятность независимого возникновения 
аналогичных мутаций в филогенетически удаленных 
группах и увеличивает эволюционную значимость 
каждой мутации в них и, соответственно, филогенети-
ческую значимость каждого MLST-сиквенс-типа. то 
есть MLST-сиквенс-типы можно, пусть и несколько 
спекулятивно, счесть филогенетическими группами 
более высокого порядка, чем даже canSNP-группы, 
не говоря уже об MLVA-генотипах. таким образом, 
методы с низким разрешением, такие как canSNP-
типирование и MLST-генотипирование, мало значи-
мые для санитарной эпидемиологии, тем не менее 
выявляют филогенетические группы более высокого 
порядка, что важно для реконструкции эволюцион-
ной истории вида B. anthracis и B. cereus complex в 
целом. кроме того, поэтапное генотипирование раз-
ного уровня разрешения, а именно: MLST, MLVA и 
SNP-типирование – является одной из основных то-
чек паспортизации штаммов.

молекулярные методы обнаружения B. anthracis 
в образцах, основанные на пцр, нацелены на гены 
вирулентности, локализованные на плазмидах [5]. 
они позволяют различать вакцинные и вирулентные 
штаммы, но имеют ограничения для лишенных плаз-
мид штаммов B. anthracis или близкородственных 
видов бацилл, содержащих трансформированные 
плазмиды pXO или гены вирулентности B. anthracis. 
например, известны изоляты B. cereus, способные 
вызвать схожие с сибирской язвой симптомы из-за 
наличия в их геноме плазмид вирулентности [3]. 
поскольку все используемые для MLST локусы на-
ходятся на хромосоме, метод не имеет ограничений 
для штаммов, лишенных плазмид вирулентности, на-
пример вакцинных штаммов B. anthracis или штам-
мов B. cereus, содержащих в геноме эти плазмиды. 

таким образом, результаты генотипирования с 
использованием подходов MLST, SNP-типирования 
и MLVA, полученные нами и рядом авторов [19, 20], 
коррелируют. а результаты, полученные в этой ра-
боте, подчеркивают генетическую обособленность 
штаммов B. anthracis, выделенных нами в ST-3, по-
скольку ранее уже предложено отнести эти штаммы 
в отдельный филогенетический кластер, что особен-
но интересно с учетом того, что MLST используется 
как метод дифференцирования видов B. cereus com-
plex или крупных групп штаммов [19]. 
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новая эпиЗооТичеСКая ТерриТория в горно-алТайСКом вЫСоКогорном  
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цель работы – анализ особенностей эпизоотии чумы, обнаруженной в южной степной части плоскогорья 
укок в 2020 г. материалы и методы. эпизоотологическое обследование проведено в июле и августе 2020 г. 
на площади 1573 км2. исследовано на чуму 141 млекопитающее, 157 эктопаразитов, из них 152 блохи, 17 проб 
костных останков, 50 погадок хищных птиц. результаты и обсуждение. Фоновыми видами носителей чумного 
микроба в южной степной части плоскогорья укок являются серый сурок, длиннохвостый суслик и даурская 
пищуха. численность серого сурка высокая и составила (1,7±0,18) жилых бутана на 1 га (n=30) с 90 % заселен-
ностью бутанов. выделено 3 штамма Yersinia pestis ssp. pestis: от блох Oropsylla alaskensis с длиннохвостого 
суслика, трупа серого сурка, погадки хищных птиц. днк чумного микроба обнаружена в 14 объектах. получено 
8 положительных результатов серологического исследования. площадь эпизоотии, подтвержденной изоляцией 
возбудителя чумы, составила 252 км2. в результате проведенных исследований впервые установлена циркуляция 
Yersinia pestis ssp. pestis на плоскогорье укок. в эпизоотию активно вовлечен промысловый вид – серый сурок, а 
также длиннохвостый суслик.

Ключевые слова: горно-алтайский высокогорный природный очаг чумы, плоскогорье укок, эпизоотическая 
активность, Marmota baibacina, Spermophilus undulatus, Yersinia pestis.
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Abstract. The aim of the work – analysis of peculiarities of the plague epizooty found in the southern steppe part of 
the Ukok Plateau in 2020. Materials and methods. Epizootiological survey was conducted over the area of 1573 km2 in 
July and August, 2020. 141 mammals, 157 ectoparasites (including 152 fleas), 17 bone remains samples, and 50 regur-
gitates of predatory birds have been tested for plague. Results and discussion. The background species of mammals – 
natural hosts of Yersinia pestis in the southern steppe part of the Ukok plateau are gray marmot, long-tailed souslik, and 
Daurian pika. Abundance of the gray marmot was high and amounted to 1.7±0.18 inhabited burrows per 1 ha (n=30) with 
90 % occupancy. Three strains of Yersinia pestis ssp. pestis have been isolated: from Oropsylla alaskensis fleas collected 
from long-tailed souslik, gray marmot carcass, and regurgitates of predatory birds. Yersinia pestis DNA have been de-
tected in 14 objects. Eight positive results of serological tests have been obtained. The epizooty area that was confirmed 
by Yersinia pestis isolation totaled 252 km2. As a result of the survey the circulation of Yersinia pestis ssp. pestis have 
been for the first time established on the Ukok Plateau. The target species – the gray marmot, as well as the long-tailed 
souslik, are actively involved into the epizooty. 

Key words: Gorno-Altai high-mountain natural plague focus, the Ukok Plateau, epizootic activity, Marmota bai-
bacina, Spermophilus undulatus, Yersinia pestis.
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распространение Yersinia pestis на новые тер-
ритории представляет собой известный биологи-
ческий процесс, который неоднократно описан для 
различных регионов земли как с позиций историче-
ской долговременной экспансии, так и современной 
интродукции [1–6]. такие сведения приведены и 
для Юго-восточного алтая, где расположен горно-
алтайский высокогорный природный очаг чумы [7]. 
основным фактором, обусловливающим успешное 
укоренение чумного микроба, является наличие 
оптимальных экологических условий для его суще-
ствования, в первую очередь это соответствующие 
особенности ландшафта и видового состава млеко-
питающих и их эктопаразитов – потенциальных но-
сителей и переносчиков чумы.

эпизоотологическое обследование южного 
степного района плоскогорья укок, который входит в 
состав горно-алтайского высокогорного природно-
го очага чумы (он представляет собой северную рос-
сийскую часть трансграничного сайлюгемского при-
родного очага) и долгое время позиционировался как 
потенциально опасная территория, проводилось не-
однократно. первые работы, направленные на поиск 
чумного микроба, выполнены здесь в 1958 г., еще за 
три года до обнаружения Y. pestis в Юго-восточном 
алтае. затем они осуществлялись в 1961, 1962, 1973, 
1976, 1985, 1991, 1994, 2004, 2010, 2015 гг. всего за 
этот период исследовано 4849 млекопитающих, 6723 
блохи, более 1300 погадок хищных птиц. при этом 
чумной микроб на укоке не находили. главной при-
чиной, с которой связывали отсутствие Y. pestis на 
обследуемой территории, было то, что ландшафтно-
экологические условия здесь неблагоприятны для 
обитания монгольской пищухи (Ochotona pallasi), 
являющейся основным носителем возбудителя чумы 
алтайского подвида в горно-алтайском высокогор-
ном природном очаге. циркуляция только этого ва-
рианта наблюдалась в очаге на протяжении длитель-
ного периода – с 1961 по 2012 год.

в 2012 г. в Юго-восточном алтае впервые вы-
явлен высоковирулентный и, как оказалось впослед-
ствии, эпидемически значимый чумной микроб основ-
ного подвида Y. pestis ssp. pestis [8, 9], вскоре широко 
распространившийся в очаге [7]. основным носите-
лем данного варианта возбудителя является промыс-
ловый вид – серый сурок (Marmota baibacina) [7]. на 
укоке этот грызун широко распространен. в августе 
2019 г. при проведении кратковременной эпидразвед-
ки (исследовано всего 9 млекопитающих и 2 блохи) 
на юго-востоке плоскогорья в верхней части долины 
р. калгуты в материале, полученном из серого сурка 
(остатки стола хищных птиц), методом пцр детекти-
рован специфичный фрагмент днк Y. pestis, что позво-
лило предположить возможную циркуляцию чумного 
микроба в этой местности [10]. исследования, выпол-
ненные в 2020 г., подтвердили это предположение.

цель работы – анализ особенностей эпизоотии 
чумы, обнаруженной в южной степной части пло-
скогорья укок в 2020 г.

материалы и методы

эпизоотологическое обследование проведе-
но в два тура: 7–19 июля и 19–24 августа 2020 г. 
обследовано четыре участка: ак-алаха, калгуты, 
правый берег р. калгуты, вершина р. калгуты – на 
площади 1573 км2. полевые и лабораторные рабо-
ты, подсчет площади эпизоотии выполняли согласно 
му 3.1.3.2355-08. 

получен и исследован на чуму следующий по-
левой материал: млекопитающие – 141 экз., из них: 
серый сурок – 21 (добытые животные – 15, остатки 
стола хищных птиц – 5, труп – 1), длиннохвостый сус-
лик Spermophilus undulatus – 74 (добытые – 71, тру-
пы – 3), даурская пищуха Ochotona daurica – 17 (добы-
тые – 15, трупы – 2), плоскочерепная полевка Alticola 
strelzowi – 17, узкочерепная полевка Microtus gregalis – 
4, полевка-экономка Microtus oeconomus – 3, красная 
полевка Myodes rutilus – 3 (добытые – 1, остатки стола 
хищных птиц – 2), бурундук Tamias sibiricus – 1, степ-
ной хорек Mustela eversmanni – 1 (труп); эктопарази-
ты – 157, из них 152 блохи; костные останки серого 
сурка – 17 проб; погадки хищных птиц – 50 шт. 

выполнено 580 км автомобильных маршрутов 
для определения областей распространения носите-
лей возбудителя. осуществлено 30 пеших маршру-
тов по учету численности серого сурка и даурской 
пищухи общей протяженностью 72,2 км, при этом 
осмотрена площадь в 216,6 га. на маршруте опреде-
ляли количество нор-колоний O. daurica и бутанов 
M. baibacina в полосе шириной 30 м, которые под-
разделяли на жилые и нежилые, затем пересчитыва-
ли их число на 1 га. проведено 17 оценок числен-
ности длиннохвостого суслика. на площадках по 0,5 
или 1 га и на маршрутах подсчитывалось количество 
зверьков и определялось их число на 1 га.

при эпизоотологическом обследовании приме-
няли гис-инструменты. все полученные результа-
ты наносились на электронные карты в программе 
QGIS 2.18.26. расчеты площадей, занимаемые по-
селениями млекопитающих, выполнены в этой про-
грамме. 

использованы данные отчетной документации 
алтайской противочумной станции.

результаты и обсуждение

Распространение и численность носителей. 
для выявления особенностей протекания эпизоотии 
чумы, впервые обнаруженной на плоскогорье укок, 
представляется необходимым подробно остановить-
ся на результатах изучения ареалов и обилия млеко-
питающих, вовлекающихся в эпизоотический про-
цесс. Фоновыми видами носителей чумного микроба 
в южной степной части плоскогорья укок являются 
серый сурок, длиннохвостый суслик и даурская пи-
щуха. монгольская пищуха здесь встречается на не-
большой площади – всего 3 км2 (рисунок), впервые 
она обнаружена в 2010 г. 
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поселения серого сурка преимущественно 
находятся в границах бертекской котловины, ко-
торая подразделена на две впадины: восточную – 
калгутинскую (дно – 2200–2300 м над ур. м.) и 
западную – ак-алахинскую (дно – 2100–2250 м 
над ур. м.) (ландшафтно-географическое деление 
приведено по [11]). грызун заселяет днища впадин, 
их борта, склоны обрамляющих гор, и два обшир-
ных конечно-моренных комплекса (2300–2400 м 
над ур. м.), один из которых расположен по обе сто-
роны по течению p. музды-булак (левый приток 
р. калгуты) и на западе доходит до правого берега 
р. ак-алаха, другой – в междуречье кальджинкол – 
ак-алаха. область распространения серого сурка 
приурочена главным образом к луговым, лугостеп-
ным и горностепным ассоциациям растительности 
и ограничивается высокогорной тундрой, начинаю-
щейся на высотах 2400–2500 м над ур. м. и располо-
женной по склонам гор, обрамляющих бертекскую 
котловину с юга, востока, запада и лесным поясом 
на севере. 

на данной территории поселения серого сурка 
сплошные и здесь отсутствуют какие-либо значимые 
ландшафтно-географические преграды для переме-
щения животных (рисунок). площадь, занимаемая 

этим грызуном в степной части плоскогорья укок, 
составляет 490 км2. 

приведем результаты оценки уровня численно-
сти M. baibacina, полученные в 2020 г. в восточной 
части плоскогорья поселения серого сурка располо-
жены сразу под перевалом теплый ключ, который 
разделяет долины рек жумалы и калгуты, на высоте 
2900 м над ур. м. по ущелью р. калгуты сурок се-
лится на сухих местах по бортам, численность его 
низкая – встречаются единичные бутаны. в вос-
точной части калгутинской впадины по перевалу 
улан-даба (2700 м над ур. м.) поселения сурка свя-
заны с таковыми, находящимися на южном макро-
склоне хр. сайлюгем по долине р. Шетк-ойгор-гол 
в монголии (рисунок). 

днище калгутинской впадины от восточно-
го окончания до рек аргамджи – левых притоков 
р. калгуты – слабо заболочено и преимущественно 
сухое, все оно плотно заселено сурком. численность 
M. baibacina очень высокая и составила 2,1 жилых 
бутана на 1 га с вариацией от 0,7 до 4,7 (n=5), засе-
ленность бутанов – 86,2 %. далее на запад по заболо-
ченным поймам рек аргамджи сурка нет, его поселе-
ния находятся по сухим бортам долины р. калгуты. 
по правому борту на южных склонах показатель 

эпизоотические проявления и ареалы носителей на плоскогорье укок в 2020 г.:
1 – граница участков обследования; 2 – область распространения серого сурка; 3 – поселения монгольской пищухи; 4 – места выделения Y. pestis ssp. 
pestis; 5 – места обнаружения днк чумного микроба; 6 – места положительных серологических находок

Epizootic manifestations and areals of carriers on Ukok Plateau in 2020: 
1 – boundaries of the surveyed areas; 2 – territory of gray marmot dissemination; 3 – settlements of Mongolian pika; 4 – sites of Y. pestis ssp. pestis isolation; 
5 – sites of plague microbe DNA detection; 6 – sites of positive serological findings
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численности составил 0,6 жилых бутана на 1 га (n=4, 
лимиты – 0,2 и 1,1) с заселенностью 88,1 %. 

подробное изучение состояния населения сурка 
проведено на обширной музды-булакской морене, 
занимающей площадь около 100 км2. численность 
сурка здесь оказалась очень высокая и составила 
2,3 жилых бутана на 1 га с вариацией от 1,2 до 2,9. 
обращает на себя внимание тот факт, что на 13 не-
зависимых маршрутах из 278 встреченных бутанов 
только два оказались нежилые; средняя заселенность 
составила 99 %.

в ак-алахинской впадине самые западные по-
селения серого сурка начинаются в 10 км от пере-
вала укок, где проходит государственная граница 
с казахстаном. в этой части его ареала по долине 
р. ак-алаха уровень численности высокий – 1,5 жи-
лых бутана на 1 га. здесь заболоченные участки 
местности в понижениях чередуются сухими хол-
мами, на которых плотно расположены бутаны сур-
ков. по выровненному и сухому урочищу бертек по-
лучено такое же значение показателя численности. 
поселения со средней плотностью зарегистрирова-
ны по кальджинколской морене – 0,6 жилых бутана 
на 1 га. по левобережью р. ак-алаха поселения сур-
ка продолжаются до впадения в нее р. кальджинкол, 
а по правобережью – до впадения р. аккол. это са-
мые северные местообитания M. baibacina на пло-
скогорье укок. в целом по ак-алахинской впадине 
показатель численности равен 1,2 жилых бутана на 
1 га (n=8, лимиты – 0,2 и 1,8) с 80 % заселенностью. 

на всей обследованной территории степной 
части плоскогорья укок средний уровень численно-
сти серого сурка высокий и составил (1,7±0,18) жи-
лых бутана на 1 га с вариацией от 0,2 до 4,7 (n=30). 
при этом наблюдается и высокая заселенность бу-
танов – 90 %. для сравнения: средний многолетний 
показатель численности по всей территории горно-
алтайского природного очага чумы за 1961–2019 гг. 
равен 0,8. 

абсолютно схожие оценки численности M. bai-
bacina получены нами при проведении обследова-
тельских работ в 2019 г. средний показатель по семи 
выполненным маршрутам общей протяженностью 
9,2 км составил 1,7 жилых бутана на 1 га, лимиты 
равны 0,7 и 3,5. заселенность бутанов – 88 %.

представляет несомненный интерес сравнение 
современной численности серого сурка с данными 
за предыдущие годы. все имеющиеся оценки этого 
показателя на плоскогорье укок приведены в табли-
це. обращает на себя внимание тот факт, что в 2015, 
2019, 2020 гг. численность M. baibacina находится 
на одном уровне и существенно выше, чем в 1976–
2010 гг., при этом прослеживается постепенный ее 
рост за рассмотренный период.

рассматривая вероятные причины, обусловив-
шие этот процесс, следует, прежде всего, отметить, 
что явно уменьшился антропогенный пресс на се-
рого сурка. при этом можно выделить три состав-
ляющих. во-первых, с начала 1990-х гг. перестала 

функционировать скотопрогонная трасса, по которой 
из монголии в г. семипалатинск на крупнейший в 
ссср мясоперерабатывающий комбинат ежегодно 
перегонялись десятки тысяч голов скота. трасса шла 
через перевал улан-даба по долинам рек калгуты, 
ак-алаха и через перевал укок в долину р. бухтарма 
в казахстане. в пос. калгуты (сейчас он не суще-
ствует) располагалась база скотоимпорта. во-вторых, 
в 1994 г. администрацией республики алтай созда-
на «зона покоя укок», на плоскогорье ограничена 
хозяйственная деятельность и наложен мораторий 
на архео логические раскопки. в-третьих, в 2005 г. 
учрежден природный парк «зона покоя укок» и как 
на особо охраняемой территории здесь запрещена 
охота.

очень высокая численность популяции серого 
сурка, населяющей плоскогорье укок, наблюдающа-
яся в последние годы, однозначно свидетельствует о 
наличии благоприятных условий для жизнедеятель-
ности животных и об отсутствии значимого влияния 
каких-либо лимитирующих ее факторов. 

длиннохвостый суслик широко распространен 
на рассматриваемой территории плоскогорья укок. 
его ареал в основном совпадает с таковым серого 
сурка и занимает 310 км2. средняя численность по 
результатам обследования в 2020 г. составила 4,3 осо-
би на 1 га (n=17, лимиты – 0,3 и 16) и в некоторых 
локальностях находится на очень высоком уровне. 
имеющиеся результаты оценки численности S. undu-
latus, начиная с 1976 г., показывают, что она изменя-
ется в широком диапазоне и в некоторые годы зареги-
стрированы очень высокие показатели (таблица).

на плоскогорье укок расположены самые об-
ширные сплошные и плотные поселения даурской 
пищухи в Юго-восточном алтае. она занимает те 
же биотопы, что и серый сурок, и часто селится на 
его бутанах. область распространения O. daurica 
в целом совмещена с ареалом M. baibacina, пло-
щадь ее поселений составляет 445 км2. численность 
зверька, по материалам 2020 г., на обследованной 
территории в среднем равна 2,6 жилых норы на 1 га 
(n=27, лимиты – 0,3 и 6,9). в предыдущие годы по-
казатель численности колебался в больших преде-
лах (таблица), что свойственно этому виду в Юго-
восточном алтае. 

таким образом, численность серого сурка и 
длиннохвостого суслика, первый из которых являет-
ся основным носителем Y. pestis ssp. pestis в горно-
алтайском природном очаге, а второй достаточно ча-
сто вовлекается в эпизоотии, находится на высоком 
уровне, что может в настоящее время обеспечивать 
беспрепятственную циркуляцию возбудителя чумы 
на укоке. 

Эпизоотическая ситуация. при лаборатор-
ном исследовании полевого материала изолированы 
три культуры Y. pestis ssp. pestis: от блох Oropsylla 
alaskensis с длиннохвостого суслика, трупа серого 
сурка, погадки хищных птиц (в ней присутствовали 
кости длиннохвостого суслика). получено 14 поло-



Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2021; 1         Original articles

107

жительных результатов методом пцр, в том числе 
из трех объектов, от которых изолированы культуры. 
кроме того, днк возбудителя чумы обнаружена в 
трех серых сурках (остатки стола хищных птиц), в 
двух пробах костных останков серого сурка, в двух 
длиннохвостых сусликах, в четырех пулах блох, 
снятых с этого грызуна (три Citellophilus tesquorum 
и один O. alaskensis). важно отметить, что блохи, 
в которых детектирована днк возбудителя чумы, 
получены с разных животных. получено 8 положи-
тельных результатов серологического исследова-
ния. специфические антитела к чумному микробу 
выявлены у 6 добытых млекопитающих: у 4 длин-
нохвостых сусликов, одного серого сурка, одной 
плоскочерепной полевки. капсульный антиген (FI) 
чумного микроба обнаружен в сером сурке (остат-
ки стола хищных птиц) и погадке хищных птиц. 
эпизоотические проявления, подтвержденные вы-
делением культур возбудителя чумы, обнаружением 
днк чумного микроба, положительными результа-
тами серологических исследований, установлены на 
территории в 336 км2. площадь зарегистрированной 
эпизоотии (подтвержденной изоляцией возбудителя 
чумы) составила 252 км2. 

необходимо акцентировать внимание на том 
важном факте, что эпизоотические проявления, в 
целом при небольшом объеме исследованного по-
левого материала, обнаружены в различных местах 
бертекской котловины на довольно большом рас-
стоянии друг от друга (рисунок). они выявлены на 
музды-булакской морене (участок обследования 
калгуты), в долине р. калгуты (участок – вершина 
р. калгуты), в урочище бертек в долине р. ак-алаха, 
на северной оконечности кальджинколской морены, 
в центральной части кальджинколской морены (уча-
сток ак-алаха). такие результаты однозначно свиде-
тельствуют, во-первых, о широком распространении 
чумного микроба основного подвида на плоскогорье 
укок, во-вторых, о том, что он здесь укоренился. в то 
же время важно отметить, что эпизоотия в обследо-
ванной местности протекает на начальном этапе раз-

вития. это заключение вытекает из экологических 
особенностей состояния популяций серого сурка и 
длиннохвостого суслика, которые приведены выше. 
на большинстве изученных участков численность 
M. baibacina находится на высоком и очень высоком 
уровне, при этом заселены большинство бутанов, а 
в некоторых местах практически все. численность 
S. undulatus также находится на достаточно высоком 
уровне. такие данные, несомненно, показывают, что 
массового падежа грызунов в результате эпизоотии 
еще не произошло, как это наблюдалось в предыду-
щие годы на других участках очага. начало эпизоо-
тии на плоскогорье укок косвенно подтверждает и 
малое количество зарегистрированных скоплений 
хищных птиц, кормящихся на поверхности; за вре-
мя обследовательских работ встречена всего одна 
группа грифов (Aegypius monachus), состоящая из 
восьми особей, и два степных орла (Aquila rapax), 
в обоих случаях у них забраны остатки сурков. это 
так же подтверждает отсутствие массовой гибели 
грызунов. в монгольской части трансграничного 
сайлюгемского природного очага (горно-алтайский 
очаг – его северная российская часть) при интен-
сивной эпизоотии встречалось большое количество 
скоплений пернатых хищников и поеденных в раз-
личной степени свежих и мумифицированных тру-
пов сурков. 

занос возбудителя на плоскогорье укок с оди-
наковой вероятностью мог произойти с известной 
эпизоотической местности, расположенной как 
на российской, так и на монгольской территории 
трансграничного сайлюгемского природного очага. 
ближайшие локальности выделения чумного микро-
ба основного подвида зарегистрированы в долинах 
рек жумалы и Шетк-ойгор-гол соответственно в 30 
и 20 км по прямой от эпизоотической территории, 
выявленной в восточной части бертекской котлови-
ны (рисунок).

основываясь на полученных данных, с высокой 
долей уверенности можно полагать, что в границах 
горно-алтайского природного очага образовался но-

средние показатели численности массовых видов млекопитающих – носителей возбудителя чумы в степной части плоскогорья Укок  
в 1976–2020 гг.

Mean values of the numbers of dominant mammal species – carriers of plague agent in steppe part of Ukok Plateau in 1976–2020

год
Year

серый сурок  
(число жилых бутанов на 1 га)

Gray marmot  
(the number of inhabited burrows per 1 ha)

длиннохвостый суслик  
(число особей на 1 га)

Long-tailed souslik  
(number of specimens per 1 ha)

даурская пищуха  
(число жилых колоний на 1 га)

Daurian pika  
(the number of habitable colonies per 1 ha)

1976 0,4 12,0 1,6

1985 0,9 8,5 3,5

1991 0,8 6,7 0,4

1994 0,6 11,0 1,0

2004 1,1 1,2 0,2

2010 1,3 8,3 1,8

2015 1,7 8,6 8,7

2019 1,7 1,8 1,5

2020 1,7 4,3 2,6



Проблемы особо опасных инфекций. 2021; 1          ОРигинальнЫе статьи

108

вый мезоочаг, который мы называем укокский. его 
выделение обосновывается тем, что на плоскогорье 
укок, вероятнее всего, обитает самостоятельная по-
пуляция M. baibacina. существенные ландшафтно-
географические преграды отделяют существующие 
здесь поселения от других частей ареала серого 
сурка. выделение мезоочагов, территориально со-
ответствующих размещению популяций основного 
носителя – серого сурка, обосновано в.в. кучеруком 
и д.и. бибиковым [12] в горных природных очагах 
тянь-Шаня. 

Эпидемиологические риски. распространение 
эпизоотии чумы, вызванной возбудителем основного 
подвида, на плоскогорье укок имеет важное эпиде-
миологическое значение. здесь за короткий период 
сформировались условия, которые могут привести к 
неблагоприятным последствиям. 

прежде всего, нужно отметить, что местное на-
селение летом не выпасает скот в степной части пло-
скогорья, а только в холодный период года. в настоя-
щее время на укоке постоянно проживают лишь во-
еннослужащие погранзаставы. в связи с этим риски, 
связанные хозяйственной деятельностью, невелики.

наиболее важными представляются эпидеми-
ческие риски, обусловленные браконьерской добы-
чей сурка и туризмом. в настоящее время охота на 
грызунов (главным образом сурков) и зайцеобраз-
ных, их разделка и употребление в пищу остаются 
основной причиной заражения людей чумой в раз-
личных регионах центральной азии [13–17]. не яв-
ляется исключением и Юго-восточный алтай, где 
три случая заболеваний в 2014–2016 гг. оказались 
связаны с этими обстоятельствами [9]. хотя на пло-
скогорье укок местное население постоянно не про-
живает, жители кош-агачского района посещают 
его с различными целями. при этом браконьерский 
промысел сурка полностью исключить невозможно; 
он остается основной причиной, способной вызвать 
эпидемические осложнения по чуме. кроме того, в 
этой местности бывает достаточно большое коли-
чество туристов. уникальный природный комплекс 
плоскогорья укок, с господствующими снежными 
вершинами горного массива табын-богдо-ола (пять 
святых гор), расположен на стыке границ четырех 
государств: россии, монголии, китая и казахстана. 
он обладает в Юнеско статусом объекта всемир-
ного природного наследия и относится к особо охра-
няемому природному парку «зона покоя укок». это 
привлекательное место для российских и иностран-
ных туристов и в теплый период года активно посе-
щается ими – как раз в период сезонной активизации 
эпизоотического процесса при циркуляции Y. pestis 
ssp. pestis. также в это время здесь находятся и пред-
ставители организаций, предоставляющих туристи-
ческие услуги. существенным фактором, усугубля-
ющим данные эпидемические риски, является труд-
нодоступность плоскогорья укок и его удаленность 
от медицинских учреждений. из-за горной местно-
сти, сложных перевалов время в пути в одну сторону 

до ближайших населенных пунктов занимает прак-
тически большую часть светлого времени суток. все 
перечисленное определяет необходимость особого 
внимания к выявленной эпизоотической ситуации, 
которое должно уделяться всеми заинтересованны-
ми службами и ведомствами, осуществляющими 
свою деятельность на территории кош-агачского 
района республики алтай.

таким образом, в результате выполненных ис-
следований впервые установлена циркуляция воз-
будителя чумы основного подвида на плоскогорье 
укок. в эпизоотию активно вовлечен промысловый 
вид – серый сурок, а также длиннохвостый суслик. 
в течение текущего столетия эпизоотическая актив-
ность и эпидемический потенциал горно-алтайского 
высокогорного природного очага чумы значительно 
возросли [7, 9]. из всех природных очагов чумы, рас-
положенных в россии, горно-алтайский в послед-
нем десятилетии наиболее активен как в эпизооти-
ческом, так и эпидемическом отношении. такая тен-
денция его развития еще раз нашла подтверждение 
в распространении Y. pestis ssp. pestis на обширные 
территории плоскогорья укок, значительно увели-
чив напряженность действующих в очаге эпидеми-
ческих рисков.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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раЗраБоТКа и апроБация СпоСоБа вЫявления рнК вируСа луйо  
меТодом оБраТной ТранСКрипции и полимераЗной цепной реаКции  

в режиме реалЬного времени
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цель – разработка и оценка эффективности способа выявления рнк вируса луйо в пробах клинического и 
биологического материала с помощью одношаговой от-пцр с учетом результатов в режиме реального времени. 
материалы и методы. для подбора консервативных участков генома использовали доступные в базе данных 
GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank) последовательности вируса луйо, выровненные с использовани-
ем программного пакета BioEdit 7.2.5 (IbisBiosciences, сШа). для проведения от-пцр в одном раунде исполь-
зовали обратную транскриптазу и TaqF-полимеразу. для создания положительного контрольного образца (пко) 
получали рекомбинантный штамм Escherichia coli XL1-вlue, содержащий плазмиду pGEM-T со встроенным 
синтетически полученным фрагментом генома вируса. сконструированные рекомбинантные плазмиды исполь-
зовали для создания рнк-содержащего пко с защитной белковой оболочкой MS2-фага. определение специфич-
ности разработанного способа осуществляли с использованием контрольной панели рнк и днк 23 штаммов 
вирусов, относящихся к 10 семействам, чувствительности – панели биологических образцов, искусственно кон-
таминированных пко. дальнейшую апробацию проводили на базе лаборатории российско-гвинейского центра 
эпидемиологии и профилактики инфекционных болезней (г. Kindia, гвинейская республика) на 265 сыворот-
ках крови практически здоровых людей, 110 сыворотках крови крупного рогатого скота, 83 суспензиях клещей, 
165 суспензиях органов мелких млекопитающих, собранных на территории гвинеи. результаты и обсуждение. 
в качестве мишени для детекции рнк вируса луйо методом от-пцр выбраны два консервативных фрагмента 
гена полимеразы. экспериментально подобрано сочетание праймеров и зондов, установлен оптимальный состав 
реакционной смеси для проведения пцр, режим постановки от-пцр, а также разработаны контрольные образцы 
к+, внутренний контрольный образец, положительный контрольный образец. чувствительность предложенного 
способа составила 5·103 гэ/мл, специфичность – 100 %. 

Ключевые слова: вирус луйо, геморрагическая лихорадка луйо, от-пцр в реальном времени, гвинейская 
республика.
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Development and testing of a Method for Detecting Lujo Virus RnA by Reverse 
transcription and Real time Polymerase Chain Reaction 
1Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”, Saratov, Russian Federation;  
2Saint-Petersburg Pasteur Research Institute of Epidemiology and Microbiology, Saint-Petersburg, Russian Federation;  
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Abstract. The aim of the study was to develop and assess the efficacy of a method for Lujo virus RNA detection in 
clinical and biological samples using one-step real-time RT-PCR. Materials and methods. In order to select the conser-
vative regions of the genome, we utilized the available in GenBank database Lujo virus sequences (https://www.ncbi.
nlm.nih.gov/genbank) aligned in BioEdit 7.2.5 software package ( (IbisBiosciences, USA). To conduct one-round RT-
PCR, reverse transcriptase and TaqF-polimerase were used. Recombinant Escherichia coli strain, XL1-Blue, containing 
pGEM-T plasmid with inserted synthetically-generated fragment of the virus genome, was produced to make positive 
control sample (PCS). Constructed recombinant plasmids were used for creating RNA-containing PCS with protective 
protein shell of MS2-phage. Determination of specificity of the developed method was performed with the help of con-
trol panel of RNA and DNA of 23 viral strains related to 10 families; the sensitivity – the panel of biological samples 
artificially contaminated with PCS. Further testing was carried out at the premises of laboratory of the Russian-Guinean 
Center for Epidemiology and Prevention of Infectious Diseases (Kindia, Republic of Guinea) on 265 blood sera from 
practically healthy persons, 110 blood sera of cattle, 83 suspensions of ticks, and 165 suspensions of organs of small 
mammals collected in the territory of Guinea. Results and discussion. Two conservative polymerase gene fragments 
have been chosen as targets for Lujo virus RNA detection using RT-PCR. The combination of primers and probes has 
been experimentally selected, optimum composition of reaction mixture for PCR and mode of RT-PCR set-up estab-
lished, as well as control samples C+, internal control, positive control sample developed. Sensitivity of the proposed 
method is 5·103 GE /ml, specificity – 100 %. 
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в августе – сентябре 2008 г. на территории 
Южной африки были выявлены случаи тяжелого ли-
хорадочного заболевания, которые по клинической 
картине напоминали геморрагическую лихорадку 
ласса и сопровождались повышением температуры, 
головной болью, рвотой, диареей, артралгией и кро-
воизлияниями. летальность составила 80 %, основ-
ным путем передачи возбудителя (кроме первичного 
случая, для которого источник заражения так и не 
был установлен) являлся контактный. в последую-
щем доказано, что этиологическим агентом в дан-
ном случае является ранее неизвестный вирус, обо-
значенный как луйо (Lujo mammarenavirus – LUJV) 
и относящийся к семейству Arenaviridae [1, 2]. сде-
лано предположение, что естественным резервуа-
ром возбудителя в природе являются грызуны [3]. 
но также необходимо отметить, что при первичном 
случае заболевания у больной при осмотре кожных 
покровов выявлено повреждение, напоминающее 
след от присасывания клеща, что не исключает 
трансмиссивный путь передачи [4]. 

в основе лабораторной диагностики геморраги-
ческой лихорадки, вызванной вирусом луйо, лежат 
молекулярно-генетические методы исследований, 
которые характеризуются высокой чувствительно-
стью и специфичностью. так, B. Atkinson et al. [5] 
подобраны праймеры и зонды, позволяющие выяв-
лять рнк вируса луйо в различных видах материа-
ла методом от-пцр с учетом результатов в режиме 
реального времени. показано, что чувствительность 
составила 105 копий/мл, а специфичность – 100 %. 
однако данный способ выявления рнк вируса луйо 
не позволяет осуществлять проведение диагности-
ческих работ в условиях лаборатории, т.к. отсутству-
ет полный комплект реагентов и контрольная панель 
для проведения анализа и учета качества реакции. 

известен способ выявления рнк вируса луйо 
с использованием полимеразной цепной реакции с 
гибридизационно-флуоресцентной детекцией [6]. 
однако в данной методике отсутствуют положитель-
ные контрольные образцы  и внутренний контроль-
ный образец, которые позволяли бы оценивать каче-
ство проводимых исследований.

в связи с увеличением числа наших соотече-
ственников, посещающих страны африки со слу-
жебными или туристическими целями, большим 
количеством иностранных студентов, обучающихся 
в высших учебных заведениях россии, не исключен 
завоз возбудителя геморрагической лихорадки луйо 

на территорию нашей страны. все вышеизложенное 
указывает на актуальность разработки способа де-
текции рнк вируса луйо с использованием совре-
менных молекулярно-генетических методов. 

целью работы стало создание и определение 
диагностической ценности способа выявления рнк 
вируса луйо в пробах клинического и биологическо-
го материала, основанного на от-пцр в режиме ре-
ального времени.

материалы и методы

подготовку и обеззараживание проб проводи-
ли согласно му 1.3.2569-09 «организация работы 
лабораторий, использующих методы амплификации 
нуклеиновых кислот при работе с материалом, содер-
жащим микроорганизмы I–IV групп патогенности». 

выделение нуклеиновых кислот осуществля-
ли с помощью комплекта реагентов для выделения 
рнк/днк «рибо-преп» (Фбун цнии эпидемио-
логии, россия) в соответствии с инструкцией произ-
водителя.

для подбора консервативных участков генома 
использовали доступные в базе данных GenBank 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank) последова-
тельности вируса луйо, выровненные с использо-
ванием программного пакета BioEdit 7.2.5 (IbisBio-
sciences, сШа). для регистрации результатов ам-
плификации в режиме реального времени подбирали 
специфичные праймеры и зонды, причем в состав 
последних вводили флуоресцентные метки. 

одношаговую обратную транскрипцию и пцр 
(от-пцр) с гибридизационно-флуоресцентным уче-
том результатов осуществляли в объеме 25 мкл, из 
которых: 10 мкл – образец выделенной рнк; 15 мкл – 
общая реакционная смесь, содержащая специфиче-
ские праймеры и зонды (rt-LJ f1, rt-LJ r1, LVL-rev1, 
rt-LJ f2, rt-LJ r2, LJ-prb1 bis, LJ-prb2), смесь дезок-
синуклеозидтрифосфатов (днтФ): датФ, дттФ, 
дгтФ, дцтФ, буфер с ионами магния, обратную 
транскриптазу, дитиотрейтол и полимеразу TaqF. 
результаты реакции считались положительными при 
любых значениях Ct.

для контроля качества прохождения этапов вы-
деления рнк, обратной транскрипции и пцр раз-
работаны: внутренний контрольный образец (вко), 
положительный контрольный образец (пко) и ре-
комбинантные положительные контрольные образ-
цы (K+). 

Key words: Lujo virus, Lujo hemorrhagic fever, real-time RT-PCR, Republic of Guinea.
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ввиду отсутствия генетического материа-
ла вируса луйо, матрицу для создания к+ готови-
ли синтетическим методом на основе ампликона, 
включающего в себя первую диагностическую 
область-мишень и фланкирующие последователь-
ности нуклеотидов. ампликон получали методом 
«степ-аут» пцр. конечный пцр-продукт лигирова-
ли в плазмидный вектор pGEM-T (Promega, сШа) 
под контролем промотора T7 рнк полимеразы и 
трансформировали им Escherichia coli (штамм XL1-
вlue). рекомбинантные плазмиды из индивидуаль-
ных клонов проверяли на правильность ориентации 
целевой последовательности и отсутствие мутаций 
в области посадки праймеров и зонда. проверку 
осуществляли методом сэнгера с помощью при-
бора для автоматического капиллярного секвени-
рования ABI PRISM 3500xl (Applied Biosystems, 
сШа). соответствующие заданным критериям 
рекомбинантные плазмиды применяли для приго-
товления положительного контрольного образца 
этапа пцр (к+). для этого определяли концентра-
цию днк в растворе рекомбинантной плазмиды и 
разводили днк-буфером до рабочей концентрации  
1·106 – 1·107 копий/мл. 

рекомбинантные плазмиды применялись для 
создания рнк-содержащего положительного кон-
трольного образца с защитной белковой оболоч-

кой MS2-фага (пко). для полученного продукта 
также производили определение концентрации, 
затем разводили рнк-буфером (Фбун цнии эпи-
демиологии, россия) до рабочей концентрации  
1·106 – 5·107 копий/мл, которую использовали в ка-
честве препарата пко.

для оценки эффективности экстракции рнк 
к смеси реагентов добавляли экзогенный внутрен-
ний контроль IC-Fl (Фбун цнии эпидемиологии, 
россия), представляющий искусственную последо-
вательность рнк (150–170 п.о., содержание GC – 
50 %), полученную на основе MS2-фага и окружен-
ную защитным белковым слоем. 

определение чувствительности разработанного 
подхода осуществляли с использованием панелей 
различных биологических образцов, искусственно 
контаминированных рнк-содержащим рекомби-
нантным положительным контрольным образцом. 
потенциальную перекрестную реактивность оцени-
вали с использованием высокотитражных растворов 
вирусной рнк и днк представителей 23 видов ви-
русов, принадлежащих к 10 семействам (табл. 1). 

апробацию разработанного подхода проводили 
на базе лаборатории российско-гвинейского центра 
эпидемиологии и профилактики инфекционных бо-
лезней (г. Kindia, гвинейская республика) с соблю-
дением правил биологической безопасности. сбор 

Таблица 1 / Table 1

Виды вирусов, использованных для оценки аналитической специфичности
Species of viruses used for the evaluation of analytical specificity

вирус
Virus

акроним
Acronym

семейство
Family

род
Genus

тип нуклеиновой кислоты
Type of nucleic acid

Zaireebolavirus EBOV Filoviridae Ebolavirus рнк/RNA

Sudanebolavirus SUDV Filoviridae Ebolavirus рнк/RNA

Marburgvirus MARV Filoviridae Marburgvirus рнк/RNA

Tahynavirus TAHV Peribunyaviridae Orthobunyavirus рнк/RNA

Bataivirus BATV Peribunyaviridae Orthobunyavirus рнк/RNA

Inkoovirus INKV Peribunyaviridae Orthobunyavirus рнк/RNA

Crimean-Congo hemorrhagic fever virus CCHFV Nairoviridae Orthobunyavirus рнк/RNA

Dhorivirus DHOV Orthomyxoviridae Thogotovirus рнк/RNA

FluA/H1N3 FLUAV(H1N3) Orthomyxoviridae Influenzavirus A рнк/RNA

FluA/H3N2 FLUAV(H3N2) Orthomyxoviridae Influenzavirus A рнк/RNA

FluB FLUBV Orthomyxoviridae Influenzavirus B рнк/RNA

Yellowfevervirus YFV Flaviviridae Flavivirus рнк/RNA

WestNilevirus WNV Flaviviridae Flavivirus рнк/RNA

Zikavirus ZIKV Flaviviridae Flavivirus рнк/RNA

Tickborneencephalitisvirus TBEV Flaviviridae Flavivirus рнк/RNA

Sindbisvirus SNDBV Togaviridae Alphavirus рнк/RNA

Chikungunyavirus CHIKV Togaviridae Alphavirus рнк/RNA

Kemerovovirus, strain 21/10 KEMV-21/10 Reoviridae Orbivirus рнк/RNA

HumanRotavirus A RVA Reoviridae Rotavirus рнк/RNA

Humanimmunodeficiencyvirus 1 HIV-1 Retroviridae Lentivirus рнк/RNA

HumanCytomegalovirus 5 HCMV-5 Herpesviridae Cytomegalovirus днк/DNA

Humanparvovirus B19 B19 Parvoviridae Erythroparvovirus днк/DNA

Middle East respiratory syndrome coronavirus MERS Coronaviridae Betacoronavirus рнк/RNA
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проб биологического и клинического материала осу-
ществляли на территории всех четырех ландшафтно-
климатических зон гвинейской республики в 2018 г.

 
результаты и обсуждение

на первом этапе работы подобраны и опреде-
лены консервативные участки генома вируса луйо, 
перспективные в качестве днк-мишеней для детек-
ции патогена методом полимеразной цепной реак-
ции с гибридизационно-флуоресцентной детекцией. 
в качестве матрицы выбрано два консервативных 
фрагмента гена полимеразы. осуществлен дизайн 
олигонуклеотидных праймеров и флуоресцентных 
зондов, протяженность детектируемых фрагментов 
составила 108 и 133 пары оснований соответствен-
но. для регистрации амплификации рнк вируса 
луйо методом от-пцр-рв в состав зондов введены 
флуоресцентные метки FAM-BHQ1, для вко – мет-
ки JOE-BHQ1.

в ходе ряда экспериментов подобран оптималь-
ный состав реакционной смеси, отработаны условия 
амплификации. установлено, что ряд компонентов 
реакции можно объединить в одну реакционную 
смесь, которая сохраняет свою стабильность в тече-
ние 6 месяцев при условии хранения при темпера-
туре не выше минус 18 °с или в лиофилизирован-
ном виде в течение длительного времени. в состав 
такой смеси вошли (из расчета на одну реакцию): 
праймеры, комплементарные фрагменту гена поли-
меразы вируса луйо и последовательности вко, в 
концентрации 0,5 пмоль; флуоресцентные зонды в 
концентрации 0,3 пмоль; смесь дезоксинуклеозид-
трифосфатов (днтФ) в концентрации 0,44 ммоль; 
стерильная вода до конечного объема 10 мкл.

с другой стороны, 5х реакционный буфер для 
ферментов с MgCl2 в концентрации 15 ммоль, обрат-

ную транскриптазу, дитиотрейтол в концентрации 
1 ммоль и полимеразу TaqF можно объединить во 
вторую реакционную смесь, объемом 5,0 мкл, кото-
рая готовится непосредственно перед постановкой 
реакции (хранению не подлежит). использование 
компонентов реакции, объединенных в отдельные 
смеси, позволило упростить и стандартизовать под-
готовку реактивов перед началом постановки пцр: 
для каждого исследования смешиваются 10 мкл пер-
вой и 5 мкл второй реакционных смесей. 

наибольшая эффективность амплификации 
пко и вко отмечена при осуществлении реакции 
при следующих температурных режимах: 1) обрат-
ная транскрипция при температуре 50 °C – 15 мин 
(1 цикл); 2) прогревание при температуре 95 °C – 
5 мин (1 цикл); 3) полимеразная цепная реакция 
(42 цикла): 95 °C – 10 с, 60 °C – 20 с. при этом де-
текция флуоресцентного сигнала производится при 
температуре 60 °C по каналам для флуорофоров 
Green (FAM) и Yellow (JOE), значения Threshold (по-
роговой линии) составляют 0,03, устранение выбро-
сов – 10 %. 

для интерпретации результатов амплификации 
был предложен соответствующий алгоритм (табл. 2). 
в случае несоответствия полученных результатов 
данным таблицы реакцию необходимо переставить, 
начиная с этапа экстракции рнк. 

оценку аналитической чувствительности разра-
ботанного подхода проводили на панели различных 
биологических образцов, искусственно контамини-
рованных рнк-содержащим рекомбинантным пко 
до конечной концентрации 5·103 гэ/мл. в качестве 
исследуемого материала использовано пять образ-
цов сывороток крови здоровых людей, пять сыво-
роток крови крс, пять образцов суспензий орга-
нов (печень+селезенка) от мелких млекопитающих 
(лабораторные мыши). во всех случаях наблюда-

Таблица 2 / Table 2

Учет результатов выявления рнк вируса луйо с помощью предложенной оТ-Пцр-рВ 
/Registration of results of Lujo virus RNA detection using the proposed real-time RT-PCR

наименование пробы
Smaple

детекция по каналу
Detection by the channel

интерпретация результатов
Interpretation of resultsFAM (вко) JOE

значение ct
ct value

исследуемый образец
Sample under study

≤ 35 ≤ 35 подлежит учету. выявлена рнк вируса луйо
Liable for registration. Lujo virus RNA has been detected

≤ 35 отсутствует
absent

подлежит учету. не выявлена рнк вируса луйо
Liable for registration Lujo virus RNA has not been detected

око
NCS ≤ 35 отсутствует

absent
подлежит учету

Liable for registration

пко
PCS ≤ 35 ≤ 35 подлежит учету

Liable for registration

к+ отсутствует
absent ≤ 35 подлежит учету

Liable for registration

к- отсутствует
absent

отсутствует
absent

подлежит учету
Liable for registration
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лось образование специфичной флуоресценции по 
каналам FAM и JOE со значениями Ct не более 35  
(рисунок).

специфичность предложенной от-пцр-рв для 
детекции рнк вируса луйо определяли с помощью 
панели образцов, состоящей из рнк и днк 23 видов 
вирусов, принадлежащих к 11 семействам (табл. 1). 
в результате исследования перекрестных реакций не 
зафиксировано.

апробация разработанного способа выявления 
рнк вируса луйо методом от-пцр-рв проведена на 

пробах клинического и биологического материала, 
собранных на территории гвинейской республики, 
являющейся эндемичной по лихорадке ласса, возбу-
дитель которой относится к тому же семейству, что 
и вирус луйо. в связи с тем, что ранее исследования 
по выявлению циркуляции вируса луйо в гвинее не 
проводились, не исключается возможность его рас-
пространения на данной территории. во всех случа-
ях получен отрицательный результат (табл. 3).

таким образом, в результате проведенных ис-
следований разработан способ выявления рнк ви-

оценка аналитической чувствительности разработанного способа выявления рнк вируса луйо с помощью от-пцр-рв

Evaluation of analytic sensitivity of the developed method for Lujo virus RNA detection using real-time RT-PCR

Таблица 3 / Table 3

результаты исследования проб клинического и биологического материала, собранного на территории Гвинейской республики,  
с помощью разработанного способа выявления рнк вируса луйо методом оТ-Пцр-рВ

Results of testing of clinical and biological samples collected in the territory of the Republic of Guinea applying the developed method  
for Lujo virus RNA detection using real-time RT-PCR

№ п/п
No

вид материала
Type of material

количество образцов
The number of samples

всего
total

положительные
positive

отрицательные
negative

1 сыворотки крови практически здоровых людей
Blood sera from practically healthy individuals 265 0 265

2 сыворотки крови крупного рогатого скота
Blood sera of the cattle 110 0 110

3 суспензии клещей
Tick suspensions 83 0 83

4 суспензии органов мелких млекопитающих (печень+селезенка)
Suspension of organs of small mammals (liver+spleen) 55 0 55

5 суспензии органов мелких млекопитающих (головной мозг)
Suspensions of organs of small mammals (brain) 55 0 55

6 суспензии органов мелких млекопитающих (легкое+почка)
Suspensions of organs of small mammals (lung+kidney) 55 0 55

Итого:
Total: 623 0 623
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руса луйо (сем. Arenaviridae) методом от-пцр с 
учетом результатов в режиме реального времени в 
пробах клинического и биологического материала из 
объектов окружающей среды, который может быть 
использован в научно-исследовательских и медицин-
ских учреждениях, учреждениях роспотребнадзора. 
в связи с тем, что патогномоничные симптомы 
при лихорадочном заболевании, вызванном виру-
сом луйо, отсутствуют, диагноз можно поставить 
только при использовании вирусологических и 
молекулярно-биологических методов исследований. 
поиск природного резервуара возбудителя геморра-
гической лихорадки луйо также является важным 
направлением для изучения распространения вируса 
на африканском континенте. описанный способ по-
зволит решить эти задачи в короткие сроки и с доста-
точной чувствительностью и специфичностью.

на разработанный способ выявления рнк ви-
руса луйо методом от-пцр-рв получен патент на 
изобретение «способ выявления рнк вируса луйо 
методом обратной транскрипции и полимеразной 
цепной реакции с учетом результатов в режиме ре-
ального времени» № RU 2744665 (опубл. 12.03.2021, 
бюл. № 8). 
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ролЬ Ixodes pavlovskyI (ACARI, IxODIDAe)  
в БоррелиоЗном эпиЗооТичеСКом процеССе на оСТрове руССКом
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заболеваемость иксодовыми клещевыми боррелиозами (икб) на о. русском (приморский край) выше, чем на 
материке. на острове сложилась бидоминантная структура населения клещей с массовой встречаемостью Ixodes 
persulcatus и I. pavlovskyi. в силу более высокой инфицированности и агрессивности I. persulcatus высказано 
предположение о его ключевом значении в формировании высокой активности очага икб на острове. цель ис-
следования – на основе изучения структуры комплекса геновидов боррелий, изолируемых из клещей рода Ixodes 
на о. русском, охарактеризовать роль I. pavlovskyi в боррелиозном эпизоотическом процессе. материалы и ме-
тоды. сбор клещей проведен с растительности на трех участках. видовая принадлежность иксодид определена 
морфологически и методом пцр по митохондриальному гену сox1 и ядерному мультикопийному локусу ITS2. 
проанализирована инфицированность 233 клещей с подтвержденной всеми методами видовой идентификацией. 
геновиды боррелий определены методом мультиплексной двухраундовой пцр в присутствии праймеров, специ-
фичных к фрагментам генов 5S и 23S ррнк комплекса Borrelia burgdorferi sensu lato. результаты и обсуждение. 
подтверждено сосуществование на острове I. persulcatus и I. pavlovskyi с различным их соотношением в про-
странстве и постепенным возрастанием доли последнего вида. выявлена циркуляция трех этиологических аген-
тов икб: Borrelia garinii (преимущественно в I. pavlovskyi), B. bavariensis и B. afzelii (в I. persulcatus). таким об-
разом, на острове сформировался активный природный очаг икб, вероятно, включающий две не изолированные 
цепочки циркуляции боррелий. одна объединяет I. persulcatus, а также мелких и крупных млекопитающих в каче-
стве прокормителей клещей. вторая – I. pavlovskyi, который может прокармливаться на млекопитающих и птицах. 
благодаря пространственной изменчивости структуры населения иксодид на различных участках острова может 
меняться соотношение циркулирующих видов боррелий, а в районах абсолютного доминирования I. pavlovskyi 
этот вид становится основным переносчиком патогенных возбудителей. 

Ключевые слова: иксодовые клещевые боррелиозы, иксодовые клещи, геновиды боррелий, инфицированность 
клещей, остров русский.
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Role of Ixodes pavlovskyi (Acari, Ixodidae) in Borreliosis epizootic Process  
at the Island Russky
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Abstract. The incidence of Ixodes tick-borne borreliosis (ITBB) at the Island Russky (Primorsk Territory) is higher 
than at the mainland. There is a bidominant structure of the tick population with mass occurrence of Ixodes persulcatus 
and I. pavlovskyi at the island. Due to the higher infectivity and aggressiveness of I. persulcatus, it is suggested that it 
plays a key role in high activity of the ITBB focus at the island. The aim of the study: to characterize the role of I. pav-
lovskyi in the borreliosis epizootic process based on the study of the structure of the borrelia genotype complex isolated 
from Ixodes ticks at the Island Russky. Materials and methods. The ticks were collected from vegetation at three sites. 
Ixodide species were determined morphologically and using PCR for mitochondrial gene cox1 and nuclear multicopy 
locus ITS2. Infection of 233 ticks was analyzed with the species identification confirmed by all methods. Borrelia geno-
species were determined by multiplex two-round PCR with the primers specific to the gene fragments 5S and 23S rRNA 
of Borrelia burgdorferi sensu lato complex. Results and discussion. Coexistence of I. persulcatus and I. pavlovskyi at 
the island was confirmed, with different ratios in space and a gradual increase in the proportion of the latter species. The 
circulation of three etiological agents of ITBB: Borrelia garinii (predominantly in I. pavlovskyi), B. bavariensis and 
B. afzelii (in I. persulcatus) was identified. Thus, an active natural focus of ITBB has formed at the island, probably in-
cluding two uninsulated chains of borrelia circulation. One chain combines I. persulcatus and small and large mammals 
as the tick feeders. The second – I. pavlovskyi that can feed on mammals and birds. Due to the spatial variability of the 
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иксодовые клещевые боррелиозы (икб) – 
природно-очаговые трансмиссивные заболева-
ния, вызываемые боррелиями комплекса Borrelia 
burgdorferi sensu lato (s. l.). в россии основная роль 
в патогенезе принадлежит широко распространен-
ным видам B. afzelii, B. bavariensis и B. garinii [1–5]. 
при этом вид B. bavariensis ранее рассматривался 
как геновариант (NT29) B. garinii и только в 2009 г. 
на основании данных мультилокусного сиквенс-
анализа приобрел статус отдельного вида [6].

установлено, что уровень заболеваемости на-
селения иксодовыми клещевыми боррелиозами на 
о. русском выше, чем на юге материка приморского 
края [7, 8]. этот характер различий прослеживается 
уже на протяжении нескольких лет и предполагает 
необходимость более детального изучения факторов 
эпизоотического и эпидемического процессов по ин-
фекциям, передающимся иксодовыми клещами. 

в настоящее время на о. русском массово встре-
чаются четыре вида иксодовых клещей: Ixodes persul-
catus Schulze, 1930, I. pavlovskyi Pomerantzev, 1946, 
Haemaphysalis concinna Koch, 1844, H. japonica doug-
lasi Nuttall et Warburton, 1915 [7–10]. доминируют 
I. persulcatus (таежный клещ) и I. pavlovskyi – основ-
ные переносчики вируса клещевого энцефалита и 
боррелий на территории россии [1, 2]. 

эпизоотологический мониторинг природного 
очага икб на о. русском (2010–2019 гг.) позволил 
выделить ряд его особенностей по отношению к эн-
демичным территориям материка: среднемноголет-
ний показатель обилия иксодид при значительных 
сезонных и межгодовых колебаниях ниже, чем на 
материке (21,6 и 41,1 имаго на флаго-час соответ-
ственно); сообщество иксодовых клещей имеет би-
доминантную структуру с высокой встречаемостью 
двух основных переносчиков боррелий, в то время 
как на материке юга приморья обычны монодоми-
нантные комплексы, а доля I. pavlovskyi в сборах не 
выше 3 %; установлена более высокая инфицирован-
ность боррелиями имаго клещей рода Ixodes и более 
высокая частота их контакта с людьми на острове по 
сравнению с материком [8, 10]. 

анализ инфицированности боррелиями го-
лодных особей двух видов рода Ixodes методом по-
лимеразной цепной реакции (пцр) выявил, что на 
о. русском у I. persulcatus она значимо выше, чем 
I. pavlovskyi (46,4 и 25,1 % соответственно) [8]. 

агрессивность имаго I. pavlovskyi по отношению к 
человеку, вероятно, в силу их орнитофильности и не-
которых особенностей экологии, ниже, чем у имаго 
таежного клеща [11–14]. совокупность полученных 
данных позволила высказать предположение о клю-
чевом значение I. persulcatus для формирования вы-
сокой заболеваемости икб на о. русском. 

вместе с тем роль I. pavlovskyi в эпизоотиче-
ском и эпидемическом процессах икб не сводится 
лишь к вспомогательной, что стало понятно после 
углубленного изучения спектра геновидов боррелий, 
циркулирующих на острове. 

цель исследования – на основе изучения струк-
туры комплекса геновидов боррелий, изолируемых 
из клещей рода Ixodes на о. русском, охарактеризо-
вать роль I. pavlovskyi в боррелиозном эпизоотиче-
ском процессе.

материалы и методы

остров русский имеет площадь 98 км2, распо-
ложен в заливе петра великого японского моря на 
удалении 800 м от материка. с 2012 г. он соединен с 
континентом автодорожным мостом.

сбор имаго клещей на о. русском проведен на 
флаг с растительности и учетчика в луго-полевых и 
лесных стациях в период высокой сезонной актив-
ности иксодид – 13–17 мая 2019 г. 

обследованные биотопы по характеру рас-
тительных комплексов и влиянию на них человека 
можно разделить на две группы. первая – луго-поле-
вая зона, находится на побережье, а также в непо-
средственной близости к населенным пунктам, ба-
зам отдыха, то есть включает территории наиболее 
освоенных земель. для нее характерен обедненный 
травяно-кустарниковый состав растительности (до-
минируют злаковые, осоки, несколько видов полы-
ни). к этой группе территорий может быть отнесен 
участок, обозначенный как каменоломня (рис. 1).

в эту же группу до 2012 г. входила территория 
полуострова саперного. однако после открытия 
на нем дальневосточного федерального универси-
тета, океанариума и множества других культурно-
развлекательных и туристических объектов на по-
луострове произошло кратное возрастание плотно-
сти населения и уровня антропогенного влияния на 
природные стации (рис. 1).

ixodide population structure at different sections of the island, the ratio of the circulating borrelia species can change, and 
this species becomes the main vector of the pathogenic agents in areas of I. pavlovskyi absolute dominance.

Key words: ixodiс tick-borne borrelioses, Ixodes tick, borrelia genospecies, tick infection, Island Russky.
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вторая группа обследованных участков пред-
ставлена лесами: мелколиственными (тополь, ольха) 
и широколиственными (липа, ясень, береза мань-
чжурская и плосколистная, клены, граб), а также в 
меньшей степени вторичными дубняками (дуб мон-
гольский). к этой группе участков относится терри-
тория, прилегающая к Форту № 9. следует учиты-
вать, что ни одна из групп островных биотопов не 
является независимой от влияния человеческого 
фактора, но зона лесов в меньшей степени антропо-
генно трансформирована.

в статье приведены данные только по основ-
ным переносчикам боррелий, а именно I. persulcatus 
и I. pavlovskyi. дифференциация видов иксодовых 
клещей проведена путем анализа морфологических 
диагностических признаков по определительным 
таблицам [11, 13, 15]. кроме того, видовой статус 
особей переносчика подтверждали методом гено-
типирования на основе пцр с видоспецифичными 
праймерами из области митохондриального гена 
сox1, а также методом пцр с праймерами из области 
ядерного мультикопийного локуса ITS2 с последую-
щим секвенированием. 

клещи, у которых результаты определения ви-
довой принадлежности с использованием морфо-
логического и генетических методов не совпали 
(1 особь – 0,4 % от исследованных), а также с неодно-
значной идентификацией генотипа (8,0 %) и впервые 
выявленные на о. русском гибриды (F1 и F2) между 
двумя видами рода Ixodes (6,3 %), установленные 
пцр-методом, исключены из дальнейшего рассмо-
трения. таким образом, из собранных на о. русском 
в 2019 г. 337 иксодовых клещей пяти видов (кроме 
массовых зарегистрировано 4 особи Dermacentor sil-
varum Olenev, 1932) анализ инфицированности бор-

релиями с учетом геновида возбудителя представлен 
для 233 иксодид, определенных (морфологически и 
генетически) как I. persulcatus и I. pavlovskyi.

днк боррелий выявляли методом мультиплекс-
ной двухраундовой пцр в присутствии праймеров, 
специфичных к фрагментам генов 5S и 23S ррнк, 
фланкирующих межгенный спейсер боррелий ком-
плекса Borrelia burgdorferi sensu lato, и к glpQ гену 
B. miyamotoi. видовую принадлежность боррелий 
комплекса B. burgdorferi s. l. устанавливали на осно-
вании секвенирования фрагментов гена p83/100, как 
описано ранее [3].

статистическая обработка материалов проведе-
на стандартными методами биометрии [16].

результаты и обсуждение

при индивидуальном исследовании инфици-
рованности боррелиями иксодовых клещей с трех 
участков территории о. русского (рис. 1) выявле-
ны (в порядке уменьшения частоты встречаемо-
сти): B. garinii, B. bavariensis, B. afzelii – этиоло-
гические агенты икб [2, 4, 5, 17, 18]. кроме того, 
установлена циркуляция на о. русском B. miyamotoi 
(инфицированность I. persulcatus составила 4,0 %; 
I. pavlovskyi – 1,4 %).

на рис. 2 приведены частоты встречаемости от-
дельных геновидов боррелий в клещах I. persulcatus 
и I. pavlovskyi. как и в других природных очагах икб 
на территории страны, где основным переносчиком 
является таежный клещ, из особей этого вида чаще 
изолировали B. bavariensis (инфицировано 26,3 % 
особей) и B. afzelii (10,0 %), которые заражают личи-
нок и нимф клещей при их питании на мелких мле-
копитающих [2–4, 19]. B. garinii выявлены только у 

рис. 1. участки сбора иксодовых клещей 
(кружки): 
1 – на п-ове саперном (ул. лесная); 2 – вдоль 
реки воевода в районе каменоломни; 3 – Форт 
№ 9

Fig. 1. Sites of Ixodes tick collection (cir-
cles): 
1 – Saperny Peninsula (Lesnaya str.); 2 – along the 
Voevoda River in the area of Kamenolomnya; 3 – 
Fort No. 9
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1,0 % I. persulcatus. преимущественным резервуа-
ром для этого вида боррелий на о. русском является 
I. pavlovskyi (20,9 %). 

известно, что B. garinii в пределах ограниченной 
территории одного природного очага может обладать 
высоким генетическим полиморфизмом, который, как 
полагают, обусловлен видовым разнообразием резер-
вуарных хозяев [2]. в частности, показана изоляция 
подвидов B. garinii, как от мелких млекопитающих, 
так и птиц [1, 2, 17, 18]. учитывая орнитофильность 
имаго I. pavlovskyi [11, 12] и представленные данные 
о частоте выделения отдельных геновидов боррелий 
от особей разных видов клещей (рис. 2), логично до-
пустить, что на о. русском сформировался природный 
очаг икб, включающий две самостоятельные, но не 
изолированные цепочки циркуляции боррелий: одна 
формируется мелкими млекопитающими, которые 
представлены на о. русском 8–12 видами [20], I. per-
sulcatus в качестве переносчика возбудителей и завер-
шающим звеном из видов более крупных млекопитаю-
щих – прокормителей имаго клещей; другая включает 
мелких млекопитающих, I. pavlovskyi и птиц (которых 

в приземном ярусе на острове можно наблюдать до-
статочно часто), хотя взрослые особи этого вида пере-
носчика нередко паразитируют также на средних по 
размеру грызунах и насекомоядных [12–14].

на рис. 3 отражен характер распределения по 
трем участкам о. русского двух видов рода Ixodes, 

рис. 2. инфицированность Ixodes persulcatus и I. pavlovskyi на 
о. русском (2019 г.) тремя геновидами боррелий

Fig. 2. Infection of Ixodes persulcatus and I. pavlovskyi by three bor-
relia genospecies at the Island Russky (2019) 

рис. 3. число особей Ixodes persul-
catus и I. pavlovskyi, собранных на 
трех участках о. русского в 2019 г. 
(A, C, E), и уровень инфицирован-
ности клещей (%) на этих участках 
геновидами боррелий (B, D, F):
Ip – I. persulcatus; Ipav – I. pavlovskyi;  
Bb – Borrelia bavariensis; Bg – B. garinii; 
Ba – B. afzelii

Fig. 3. The number of Ixodes persul-
catus and I. pavlovskyi individuals 
collected at three sites of the Island 
Russky in 2019 (A, C, E), and the level 
of tick infection (%) at these sites by 
borrelia genospecies (B, D, F):
Ip – I. persulcatus; Ipav – I. pavlovskyi;  
Bb – Borrelia bavariensis; Bg – B. garinii; 
Ba – B. afzelii
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собранных в 2019 г., и спектра изолируемых из них 
геновидов боррелий. 

представленные на рис. 3 данные подтвержда-
ют ранее установленный факт [8–10] сосуществова-
ния в различных биотопах о. русского I. persulcatus 
и I. pavlovskyi. также видно, что структура генови-
дов боррелий, циркулирующих на разных участках, 
не одинакова и определяется соотношением в ком-
плексе видов иксодид двух основных переносчи-
ков боррелий. так, на полуострове саперном, где 
наиболее высока плотность людей, доля I. persul-
catus выше, чем I. pavlovskyi, а в спектре боррелий 
наблюдаются все три этиологических агента икб. 
на участке Форта № 9, где достаточно давно доми-
нирует I. pavlovskyi (рис. 4, B), из клещей изолирова-
ны только B. garinii, включая таежного клеща, хотя 
в связи с низким обилием переносчиков в 2019 г. в 
районе Форта собрано всего 6 особей этого вида.

и, наконец, в районе каменоломни при числен-
ном преобладании в выборке I. pavlovskyi в них за-
регистрированы B. garinii, а в I. persulcatus – B. ba-
variensis.

отметим, что в 80-х годах XX века, судя по 
имеющимся данным [21], I. pavlovskyi на о. русском 
отсутствовал или был крайне редок. за время эпи-

зоотологического обследования острова, начатого 
авторами осенью 2010 г., наблюдается увеличение 
встречаемости этого вида, в том числе на участках, 
представленных в исследовании (рис. 4). 

за время наблюдений не выявлено постоянного 
увеличения обилия I. persulcatus, или I. pavlovskyi, 
или суммы двух видов клещей. динамика прояв-
лялась в виде неправильных циклов. тем не менее 
отчетливо видно (рис. 4), что на всех участках про-
исходит рост доли I. pavlovskyi. причем возле Форта 
и каменоломни, где наблюдения велись больше лет, 
тенденция увеличения встречаемости последнего 
вида происходит на статистически достоверном уров-
не (р<0,05 и р<0,001 соответственно). Фактически на 
участке возле Форта I. pavlovskyi почти полностью 
вытеснил из биотопа таежного клеща (рис. 4, B).

таким образом, в боррелиозном эпизоотическом 
процессе в пределах о. русского I. pavlovskyi играет 
не просто роль второстепенного переносчика этих 
спирохет, но и благодаря изменчивости структуры 
населения иксодид на отдельных участках острова 
обеспечивает различное соотношение циркулирую-
щих на нем геновидов боррелий (пространственную 
структуру природного очага икб) и, более того, в 
местах, где I. persulcatus оказался редким видом (на-
пример, Форт № 9), становится основным перенос-
чиком патогенных возбудителей. 

в свою очередь, в зависимости от структуры ге-
новидов возбудителей будут меняться не только эпи-
зоотологические, но и эпидемиологические риски, 
связанные с пребыванием на этих территориях лю-
дей в период активности иксодовых клещей. в свя-
зи с этим учет в анамнезе у пострадавших от при-
сасывания клещей на о. русском вида переносчика и 
участка, где произошел с ним контакт, может помочь 
врачам-клиницистам в постановке более точного ди-
агноза у больных икб.

работа частично поддержана проектом 
государственного задания ихбФм со ран 
№ аааа-а17-117020210027-9. 
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молеКулярно-генеТичеСКий мониТоринг геноварианТов SARS-CoV-2  
на ТерриТории приволжСКого федералЬного оКруга роССийСКой федерации. 

СооБщение 1
ФКУЗ «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб», Саратов, Российская Федерация

появление различных геновариантов вируса SARS-CoV-2, характеризующихся более высокой, по сравнению с 
исходными вариантами, способностью к распространению и более тяжелыми клиническими проявлениями, тре-
бует проведения молекулярно-генетического мониторинга штаммов, циркулирующих на территории российской 
Федерации. цель исследования – выявление геновариантов VOC SARS-CoV-2 на территории республик 
башкортостан, татарстан, удмуртия и самарской, пензенской, саратовской, ульяновской, оренбургской 
областей. материалы и методы. выявление геновариантов и определение типа мутаций осуществляли методом 
секвенирования фрагментов по сэнгеру. результаты и обсуждение. в работе исследовали 298 проб клинического 
материала, полученных из центров гигиены и эпидемиологии в республиках башкортостан, татарстан, удмуртия, 
самарской, пензенской, саратовской, ульяновской, оренбургской областях. в 17 % случаев наблюдали вариа-
бельность вируса SARS-CoV-2 по одному или нескольким маркерам: в трех пробах выявлен новый коронавирус 
линии в.1.1.7 «британский»; в ряде случаев у обнаруженного в пробах вируса детектировали наличие только 
одной мутации – делеции Y144 или замены D138Y, E484K, N501Y, крайне редко двух мутаций – делеции Y144 
и замены E484K. показано наличие в 10 % случаев у детектированных SARS-CoV-2 делеции L141-G142-V143, 
локализованной в рецидивирующем делеционном регионе S-гена RDR2. получены данные, указывающие на 
гетерогенность в макроорганизме популяции нового коронавируса с делецией L141-G142-V143, которая приводит 
к изменению антигенной структуры вируса, что, вероятно, позволяет ему уклоняться от иммунного ответа.

Ключевые слова: геноварианты, SARS-CoV-2, фрагментное секвенирование по сэнгеру, генетический поли-
морфизм.
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Molecular-Genetic Monitoring of sARs-CoV-2 Genovariants in the territory  
of the Volga Federal District of the Russian Federation. Communication 1
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Abstract. Emergence of various genovariants of the SARS-CoV-2 virus, which are characterized by a higher ability 
to spread and a more severe clinical manifestations compared to the initial variants, require molecular-genetic monitoring 
of strains circulating in the Russian Federation. The aim of the work was to identify the VOC SARS-CoV-2 genovari-
ants in the territory of the Republics of Bashkortostan, Tatarstan, Udmurtia, and Samara, Penza, Saratov, Ulyanovsk, 
and Orenburg Regions. Materials and methods. The identification of genovariants and the determination of the type 
of mutations was carried out by the Sanger fragment sequencing method. Results and discussion. The study exam-
ined 298 samples of clinical material obtained from the Centers for Hygiene and Epidemiology in the Republics of 
Bashkortostan, Tatarstan, Udmurtia, Samara, Penza, Saratov, Ulyanovsk, and Orenburg Regions. In 17 % of cases, the 
variability of the SARS-CoV-2 virus was observed for one or more markers: in three samples, a new coronavirus of 
the B. 1.1.7 line (“British”) was detected; in a number of cases, only one mutation was detected in the virus found in 
samples – deletion Y144 or substitution D138Y, E484K, N501Y, and very rarely two mutations – deletion Y144 and 
substitution E484K. The presence of the L141-G142-V143 deletion localized in the recurrent deletion region RDR2 of 
the S-gene was shown in 10 % of the cases. The data obtained indicate the heterogeneity in macroorganism of the popula-
tion of the new coronavirus with the deletion L141-G142-V143, which leads to a change in the antigenic structure of the 
virus, which probably allows the virus to evade the immune response.
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секвенирование генома вируса SARS-CoV-2 
из клинических образцов является важным эпиде-
миологическим инструментом для мониторинга 
пандемии COVID-19 (в том числе для выявления 
новых мутаций в генах, ассоциированных с виру-
лентностью, инвазивностью и антигенностью) и 
последующего адекватного воздействия на новые 
геноварианты. к середине 2020 г. было отмечено 
глобальное распространение геновариантов вируса 
SARS-CoV-2, имеющих мутации D614G (ген S) и 
P314L (ген ORF1b), определяющие ускорение про-
цесса связывания вируса с клеткой хозяина и про-
никновения в нее [1, 2]. данные замены оказались 
устойчивыми, и, по всей вероятности, дальнейшая 
эволюция генома нового коронавируса будет разви-
ваться на основе геновариантов вируса, содержащих 
эту пару единичных мутаций [3]. 

в конце 2020 г. появились геноварианты 
SARS-CoV-2, вызывающие, по определению воз, 
озабоченность (VOC SARS-CoV-2). как известно, 
любые вирусы легко и быстро мутируют. при этом 
изменяется их вирулентность и отчасти антигенная 
структура, что затрудняет их диагностику и лече-
ние. мутабельность вируса SARS-CoV-2 ниже, чем 
у других вирусов, вызывающих острые респиратор-
ные заболевания, тем не менее накоплены много-
численные сведения о мутациях, изменяющих ха-
рактер течения заболевания. предполагается, что 
данные геноварианты обладают более высокой, по 
сравнению с исходными вариантами, способностью 
к распространению и вызывают более тяжелые кли-
нические проявления. одним из первых, описан-
ных в 2020 г. VOC SARS-CoV-2, был геновариант, 
выявленный в великобритании (202012/01, линия 
в.1.1.7) [4]. позднее, в начале 2021 г., к нему доба-
вился вариант 501Y.V2, линии B.1.351 «Юар», и 
вариант р.1, линии B.1.1.28 «бразилия». в перспек-
тиве еще две линии могут быть добавлены к вари-
антам SARS-CoV-2, вызывающим озабоченность: 
CAL.20C/L452R (линия B.1.429/в.1.427 «сШа») и 
линия в.1.525 «нигерия». 

в связи с этим представляется актуальным моле-
кулярно-генетический мониторинг геновариантов 
VOC SARS-CoV-2 на территории федеральных окру-
гов российской Федерации. выполнение таких иссле-
дований организовано в противочумных институтах 
и других научно-исследовательских учреждениях и 
государственных научных центрах рос потребнадзора 
в рамках выполнения поручения роспотребнадзора 
от 21.01.2021 № 02/1060-2021-27 «о проведении 

секвенирования» и приказа роспотребнадзора от 
19.02.2021 № 56 «о совершенствовании молекулярно-
генетического мониторинга штаммов возбудителя 
новой коронавирусной инфекции». 

цель исследования – выявление генова-
риантов VOC SARS-CoV-2 на территории рес-
публик башкортостан, татарстан, удмуртия и 
самарской, пензенской, саратовской, ульяновской, 
оренбургской областей методом секвенирования 
фрагментов по сэнгеру.

материалы и методы

в работе исследовали пробы клинического мате-
риала, полученные из центров гигиены и эпидемио-
логии (Фбуз цгиэ) в республиках башкортостан, 
татарстан, удмуртия и самарской, пензенской, 
саратовской, ульяновской, оренбургской областях. 
выделение рнк осуществляли методом нуклеопре-
ципитации с помощью набора реагентов «рибо-преп» 
(цнииэ, россия) в соответствии с инструкцией к 
препарату. обратную транскрипцию проводили с 
применением набора реагентов «реверта» (цнииэ, 
россия), используя рекомендации производителя. 
выявление рнк нового коронавируса осуществляли 
с использованием набора реагентов «вектор-пцррв-
2019-nCoV-RG» (гнц вб «вектор», россия) в соот-
ветствии с инструкцией к препарату. 

для дифференциации геновариантов VOC виру-
са SARS-CoV-2 определяли наличие двух делеций: 
HV 69-70 (21765-21770) и Y144 (21991-21993), и пяти 
замен: D80A (а21801с), D138Y (G21974T), E484K 
(G23012а), N501Y (A23063T), A570D (C23271A). 
нумерация нуклеотидных остатков приведена от-
носительно нуклеотидной последовательности 
референс-штамма hCoV-19/Wuhan/WIV04/2019 
(EPI_ISL_402124). для выявления указанных му-
таций осуществляли амплификацию фрагментов 
nCoV-2019_72, nCoV-2019_76, nCoV-2019_77 с по-
мощью праймеров, аннотированных в протоколе 
ARTIC v.3, и определение их нуклеотидной последо-
вательности по сэнгеру.

для проведения пцр использовали следующие 
праймеры: 
nCoV-2019_72_LEFT 5’-acacgtggtgtttattaccctgac-3’,  
nCoV-2019_72_RIGHT 5’-actctgaactcactttccatccaac-3’, 
nCoV-2019_76_LEFT 5’-agggcaaactggaaagattgct-3’, 
nCoV-2019_76_RIGHT 5’-acacctgtgcctgttaaaccat-3’, 
nCoV-2019_77_LEFT 5’-ccagcaactgtttgtggaccta-3’, 
nCoV-2019_77_RIGHT 5’-cagcccctattaaacagcctgc-3’.  
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реакцию амплификации осуществляли с приме-
нением фермента SynTaq днк-полимеразы с инги-
бирующими активность фермента антителами; пцр-
буфера-б для Taq днк-полимеразы; смеси dNTP: кон-
центрация каждого нуклеотида 25 ммоль; раствора 
хлорида магния в концентрации 25 ммоль производ-
ства ооо «синтол» (россия). в состав реакционной 
смеси входили праймеры в концентрации 12 пмоль 
каждый, днтФ – 0,2 ммоль, ионы Mg2+ – 1,8 ммоль, 
ферменты – 2 ед. амплификацию осуществляли 
на амплификаторе Mastercycler nexus (Eppendorf, 
германия) по программе 95 °с – 5 мин; 10 циклов 
95 °с – 60 с, 62 °с – 60 с, 72 °с – 60 с; 30 циклов 
95 °с – 30 с, 60 °с – 30 с, 72 °с – 30 с; 72 °с – 5 мин.

в случае исследования проб, в которых выяв-
лена рнк нового коронавируса в низкой концен-
трации (Ct > 24), проводили дополнительно пре-
амплификацию данных образцов с использованием 
мастер-микса SsoAdvanced PreAmp для преампли-
фикации («биорад», сШа). работу осуществля-
ли в соответствии с рекомендациями производи-
теля, используя праймеры nCoV-2019_72_LEFT,  
nCoV-2019_72_RIGHT, nCoV-2019_76_LEFT и 
nCoV-2019_77_RIGHT в концентрации 8 пмоль 
каждый, количество кднк – 10 мкл. полученный 
преамплификат разводили те-буфером в соотно-
шении 1:4 и использовали для постановки пцр с 
ферментом SynTaq днк-полимеразы, как указано 
выше. 

выявление амплифицированных фрагментов 
осуществляли с помощью электрофореза в 2 % ага-
розном геле, содержащем 0,5 мкг/мл этидия бромида. 
электрофорез проводили в 1×тае-буфере (0,04 м 

трис-ацетат, 0,002 м эдта) в присутствии этидия 
бромида при градиенте напряжения 8 в/см в тече-
ние 30–40 минут. результаты учитывали с исполь-
зованием гель-документирующей системы VersaDoc 
(«биорад», сШа).

очистку ампликонов осуществляли фермента-
тивным способом с использованием экзонуклеазы I 
(20 ед./мкл) и щелочной фосфатазы термочувстви-
тельной, FastAP™(SAP, 1 ед./мкл). работу выполня-
ли в соответствии с рекомендациями производителя. 
получение меченых ампликонов проводили с ис-
пользованием набора BigDye® Terminator v3.1 Cycle 
(Thermo FS, сШа), как указано в инструкции к пре-
парату. секвенирование полученных фрагментов 
днк выполняли на генетическом анализаторе ABI 
3500xL (Applied Biosystems, сШа), для выравни-
вания и анализа полученных последовательностей 
применяли программу MEGA 7.0.

результаты и обсуждение

всего в работе исследовано 311 проб клиниче-
ского материала, содержащих SARS-CoV-2, забор 
которых осуществлялся в январе – марте 2021 г. на 
территории приволжского феде рального округа 
российской Федерации. в 13 слу чаях осуществить 
анализ не представлялось возможным вследствие 
деградации молекул рнк. результаты обнаружения 
мутаций в выявленных пробах SARS-CoV-2 пред-
ставлены в таблице.

вариабельность коронавируса по одному 
или нескольким указанным маркерам наблюда-
лась в 51 пробе (17 %). в двух пробах, забор ко-

результаты молекулярно-генетического мониторинга проб клинического материала на наличие геновариантов нового коронавируса
Results of molecular-genetic monitoring of clinical material samples for the presence of novel coronavirus genovariants

субъект
Constituent entity

количество  
исследованных 

проб (валидные)
Number  

of samples  
examined (eligible)

количество проб, содержащих SARS-CoV-2, в геноме которого выявлены
The number of samples containing SARS-CoV-2, in which the genome was detected

делеция  
HV 69-70
deletion  

HV 69-70

делеция  
Y144

deletion  
Y144

замена  
D80A

substitution 
D80A

замена  
D138Y

substitution 
D138Y

замена  
E484K

substitution 
E484K

замена  
N501Y

substitution 
N501Y

замена  
A570D

substitution 
A570D

саратовская область
Saratov Region 69 2 4 0 9 0 2 2

самарская область
Samara Region 38 0 0 0 8 0 0 0

ульяновская область
Ulyanovsk region 55 0 0 0 4 4 0 0

пензенская область
Penza Region 7 0 0 0 3 0 0 0

оренбургская область
Orenburg Region 11 0 0 0 0 0 0 0

республика татарстан 
Republic of Tatarstan 53 0 1 0 9 1 2 0

республика башкортостан 
Republic  of Bashkortostan 51 1 1 0 2 1 1 1

республика удмуртия 
Republic of Udmurtia 14 0 0 0 2 0 0 0

Всего:
Total: 298 3 6 0 28 6 5 3
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торых осуществлялся в саратовской области 
(г. энгельс, г. саратов), а также в одной пробе из 
республики башкортостан выявлен геновариант 
VOC SARS-CoV-2 линии в.1.1.7 «британский» по 
наличию делеций HV 69-70 и Y144, замен N501Y 
и A570D. одна из этих делеций – Y144 (21991-
21993) – обнаружена у вирусов, выявленных в двух 
пробах, полученных на территории саратовской 
области, и в одной – в республике татарстан. в по-
следнем случае делеция была сопряжена с амино-
кислотной заменой E484K.

наиболее многочисленными были находки у 
обнаруженных в исследуемых пробах SARS-CoV-2 
единичных нуклеотидных замен D138Y (G21974T) – 
в 28 случаях (9,4 %). при этом процент выявления 
данного полиморфизма колебался от 4 до 43 % в за-
висимости от территории, где проводился забор мате-
риала. однако для подтверждения территориальной 
зависимости необходимо увеличить число исследуе-
мых проб, особенно на территориях, где мониторинг 
начался позднее (пензенская и оренбургская обла-
сти, республика удмуртия). 

ни в одной из исследованных проб, содержащих 
новый коронавирус, не обнаружена замена D80A 
(а21801с). в шести случаях у выявленного нового 
коронавируса отмечена замена E484K (G23012а), 
в двух – только N501Y (A23063T) (республика 
татарстан).

хотелось бы отметить, что нами в ряде случаев 
выявлено наличие у детектируемых SARS-CoV-2 де-
леции размером 9 п.н. (L141-G142-V143) (в среднем 
10 %). такой геновариант вируса обнаружен в мате-
риале, забор которого был осуществлен: в республике 
башкортостан – 1 из 51 (2 %), оренбургской области – 
1 из 11 (9 %), саратовской области – 3 из 69 (5 %), 
пензенской области – 2 из 7 (29 %), ульяновской об-
ласти – 7 из 55 (13 %), самарской области – 16 из 
38 (42 %). причины превалирования в самарской 
области проб, содержащих новый короновирус с де-
лецией L141-G142-V143, пока не ясны. требуется 
углубленное изучение S-гена данного геноварианта, 
выявленного в самарской области, в совокупности с 
анализом клинической картины заболевания. 

Штаммы SаRS-CoV-2, несущие делецию 
L141-G142-V143, депонированы в базу дан-
ных GenBank NCBI еще в 2020 г. однако их ко-
личество было незначительным: MT772253.1 
(индия), LR883882.1 (нидерланды), MT968055.1 и 
MW635141.1 (сШа). в то же время в январе – марте 
2021 г. на основании анализа последовательностей 
вирусов, представленных в GenBank NCBI, выявле-
ние таких геновариантов значительно увеличилось – 
более 70 случаев. находки по GenBank NCBI нового 
геноварианта SARS-CoV-2 отмечены в различных 
штатах сШа. для более полного представления о 
распространенности этого генотипа коронавируса 
необходимо расширить спектр изучаемых последо-
вательностей вируса с привлечением генетической 
базы данных GISAID.

делеция L141-G142-V143 локализуется в ре-
цидивирующем делеционном регионе S-гена RDR2 
(от англ. recurrent deletion region) нового коронави-
руса, описанном K.R. McCarthy et al. [5] на основа-
нии анализа собственных данных и нуклеотидных 
последовательностей, аннотированных в базе дан-
ных GISAID. авторы показали наличие четырех 
таких областей в структуре S-гена, при этом деле-
ция HV 69-70 расположена в RDR1, Y144 – в RDR2. 
делеции в RDR 1 и 3 не изменяли антигенную актив-
ность S белка и не влияли на его связывание с анти-
телами 4а8, а три делеции в RDR2 и одна делеция 
в RDR4 нарушали антигенную активность S белка 
и полностью исключали его связывание с антитела-
ми 4а8. мутации в RDR2 области помогают вирусу 
уклоняться от иммунного ответа макроорганизма.

нами проведен анализ гомологии фрагмента 
S-гена SARS-CoV-2, содержащего делеции в области 
RDR2, выявленные в данной работе и в представлен-
ных в базе данных GenBank NCBI (рисунок).

из представленных на рисунке данных видно, что 
размеры делеций в RDR2 области S-гена SARS-CoV-2 
варьируют от 3 до 15 п.н., при этом у одного штамма 
вируса может наблюдаться несколько делеций, че-
редующихся с гомологичной последовательностью. 
часть представленных мутаций захватывает делецию 
Y144 совместно с другими расположенными рядом 
аминокислотами, а другая часть – только аминокис-
лоты, граничащие с Y144 и р139. для полной картины 
вариабельности RDR2 области S-гена SARS-CoV-2 
необходимо продолжить анализ с привлечением ну-
клеотидных последовательностей нового коронави-
руса, представленных в базе данных GISAID.

с целью оценки гетрогенности популяции 
нового коронавируса, содержащего выявленную 
делецию L141-G142-V143, нами подобраны оли-
гонуклеотидные праймеры так, чтобы один из 
них располагался в области делеции: 72S-9 f – 
5’TACTAAGAGGTTTGATAACCC-3' и 72S-9 r – 
5’TTTGTGGTAATAAACACCC-3'. амплификацию 
с данными праймерами осуществляли так же, 
как при использовании праймеров nCoV-2019 72, 
nCoV-2019 76, nCoV-2019 77.

установлено, что в четырех случаях при иссле-
довании проб, содержащих SARS-CoV-2 с делецией 
L141-G142-V143, наблюдалось образование фраг-
мента размером 217 п.н., специфичного для вируса 
без данной делеции. в остальных пробах форми-
рование ампликонов такого размера не отмечено. 
полученные результаты указывают на большую ве-
роятность гетерогенности популяции нового корона-
вируса, состоящую из исходных и мутантных вари-
антов, при циркуляции в одном макроорганизме. для 
более детального изучения возможной гетерогенно-
сти представляется перспективным амплификация 
RDR2 области S-гена SARS-CoV-2 с указанной де-
лецией при исследовании проб, в которых отмечены 
оба варианта вируса, с последующим клонировани-
ем полученных фрагментов и их изучением.
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таким образом, нами получены первые ре-
зультаты по мониторингу геновариантов VOC 
SARS-CoV-2 на территории приволжского феде-
рального округа российской Федерации. в трех 
пробах выявлен новый коронавирус линии в.1.1.7 
«британский», в ряде случаев у обнаруженного 
в пробах вируса детектировалось наличие толь-
ко одной делеции Y144 или замен D138Y, E484K, 
N501Y, крайне редко двух типов мутаций: делеция 
Y144 и замена E484K. в 10 % случаев у исследо-
ванных вирусов SARS-CoV-2 выявлена делеция 
L141-G142-V143, локализованная в рецидивирую-
щем делеционном регионе RDR2 S-гена. самая 
высокая частота встречаемости этого геновари-
анта характерна для изолятов из самарской обла-
сти. кроме того, получены данные, указывающие 
на возможность гетерогенности популяции вируса 
с такой делецией в макроорганизме. так как деле-
ция расположена в RDR2 области S-гена, мутации 
в которой приводят к изменению антигенной актив-
ности, гетерогенность популяции в данном случае, 
вероятно, отражает процесс образования штаммов 
с измененной антигенной структурой, уклоняю-
щихся от иммунного ответа, способных к распро-
странению в популяции реконвалесцентов.
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Т.а. Полунина, н.В. котова, д.В. баданин, а.В. федоров, о.В. Громова, я.м. краснов, н.а. осина 

применение ЗимографичеСКого и проТеомного аналиЗа  
для иденТифиКации внуТриКлеТочнЫх и эКСТрацеллюлярнЫх проТеаЗ  

проиЗводСТвеннЫх шТаммов vIbrIo cholerae
ФКУЗ «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб», Саратов, Российская Федерация

целью работы является применение зимографического и протеомного анализа для изучения состава и функ-
ций внутриклеточных и экстрацеллюлярных протеаз производственных штаммов Vibrio cholerae 569в серовара 
инаба и м41 серовара огава. материалы и методы. образцы внутриклеточных протеаз получали из клеточных 
лизатов путем обработки бактериальных клеток ультразвуком в 9 м растворе мочевины. Фракцию экстрацеллю-
лярных протеаз осаждали из культуральной жидкости добавлением 50 % трихлоруксусной кислоты до конечной 
концентрации 10 % и инкубацией на льду. в качестве контроля протеолитической активности использовали лио-
филизированные препараты протеиназы к и ферментного комплекса протеовибрина. протеазы выявляли мето-
дом субстратного гель-электрофореза в 12,5 % полиакриламидном геле, импрегнированном 0,1 % желатином с 
последующей идентификацией состава белковых фракций лизатов и экзопротеинов обоих штаммов с помощью 
молекулярного масс-спектрометрического сканирования. результаты и обсуждение. сравнительное исследова-
ние производственных штаммов V. cholerae 569в серовара инаба и м41 серовара огава с помощью зимографиче-
ского и протеомного анализа показало, что наибольшая ферментативная активность выявлена в образце фракции 
экстрацеллюлярных протеаз штамма V. cholerae м41, где идентифицировано пять основных и четыре минорных 
зоны гидролиза желатина, причем зоны высокой интенсивности с мW 20–23 и 37‒40 кда обнаружены также в 
препарате протеовибрина, выделенного из культуральной жидкости этого штамма. в результате протеомного ана-
лиза исследуемых штаммов достоверно идентифицированы 66 ферментов V. cholerae с различной функциональ-
ной активностью, среди которых 15 ферментов обладали протеазной активностью. высокая информативность 
комплекса современных методов показала возможность выявления качественных и количественных различий 
состава внутриклеточных и экстрацеллюлярных протеаз производственных штаммов V. cholerae, что предлагает 
эффективное средство скрининга межштаммовых различий протеазного спектра у производственных штаммов.

Ключевые слова: Vibrio cholerae, зимография, протеомный анализ.
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Application of Zymographic and Proteomic Analysis for Identification of Intracellular  
and extracellular Proteases of vibrio cholerae Production strains
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”, Saratov, Russian Federation

Abstract. The aim of this work was to study the composition and functions of intracellular and extracellular proteases 
of the production Vibrio cholerae strains 569B serovar Inaba and M41 serovar Ogawa using zymographic and proteomic 
analysis. Materials and methods. Samples of intracellular proteases were obtained from cell lysates by ultrasonication 
of bacterial cells in a 9 M urea solution. The extracellular protease fraction was precipitated from the culture liquid by 
adding 50 % trichloroacetic acid to a final concentration of 10 % and incubating on ice. Lyophilized preparations of 
proteinase K and proteovibrin enzyme complex were used as a control of proteolytic activity. Proteases were detected by 
substrate gel electrophoresis in 12.5 % polyacrylamide gel impregnated with 0.1 % gelatin, followed by identification of 
the composition of protein fractions of lysates and exoproteins of both strains using molecular mass spectrometric scan-
ning. Results and discussion. A comparative study of the production strains of V. cholerae 569B serovar Inaba and M41 
serovar Ogawa using zymographic and proteomic analysis showed that the greatest enzymatic activity was detected in 
the fraction of extracellular proteases sample of V. cholerae M41 strain, where five major and four minor zones of gelatin 
hydrolysis were identified, and high-intensity zones with MW 20–23 and 37–40 kDa were also found in the prepara-
tion of proteovibrin isolated from the culture fluid of that strain. As a result of proteomic analysis of the studied strains, 
66 enzymes of V. cholerae with different functional activity were reliably identified, among which 15 enzymes had pro-
tease activity. The high information content of the complex of modern methods provided for the possibility of identify-
ing qualitative and quantitative differences in the composition of intracellular and extracellular proteases in production 
strains of V. cholerae, which offers an effective means of screening inter-strain differences in the protease spectrum in 
production strains.

Key words: Vibrio cholerae, zymography, proteomic analysis.
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протеазы ‒ ферменты бактерий, способные 
гид ролизовать пептидные связи в молекулах белков, 
инактивировать антимикробные пептиды [1], уча-
ствовать в развитии инфекционного процесса [2], 
проявлять протективную и иммуномодулирующую 
активность [3]. в зависимости от строения актив-
ного центра протеазы подразделяются на четыре 
основных класса: сериновые ‒ S, цистеиновые ‒ C, 
аспартатные ‒ а и металлопротеиназы ‒ м. также 
существует класс U для неизвестных пока протеи-
наз. металлопротеазы являются наиболее разно-
образным классом протеаз, их классифицируют по 
функциональным группам активного центра: кланы 
MA, MB, MC, MD и ME содержат один атом цинка, 
кланы MF и MH ‒ два атома цинка, клан MG ‒ два 
атома кобальта [4, 5].

к настоящему времени у Vibrio cholerae оха-
рактеризовано несколько протеаз. известно, что за 
основную протеолитическую активность V. cholerae 
ответственна гемагглютинин/протеаза (HA/P) с мо-
лекулярным весом (MW) 65,8 кда. она относится к 
цинковым металлопротеазам, участвует в активации 
а-субъединицы холерного токсина и откреплении 
холерных вибрионов от слизистой кишечника, что 
способствует их выведению и распространению ин-
фекции [2]. исследование аминопептидазы (PepA) 
V. cholerae показало, что она является металлоэк-
зопептидазой (мW 54,617 кда, pI 6,0) и относится 
к семейству лейцинаминопептидаз (LAP), т.к. ка-
тализирует гидролиз амино-терминальных остат-
ков лейцина в белках или пептидных субстратах. 
показано, что кроме протеолитической активности 
PepA функционирует как транскрипционный ре-
прессор в регуляторном каскаде, контролирующем 
экспрессию генов вирулентности V. cholerae [6]. 
идентифицирована цинкзависимая металлопротеи-
наза PrtV (мW 102 кда), обладающая цитопатиче-
ским эффектом, а также принимающая участие в 
активации фибринолиза и инициации иммунного 
ответа при кишечных инфекциях [7]. относительно 
недавно у холерного вибриона обнаружена 
YaeL-про теаза, локализованная во внутренней мем-
бране и ответственная за деградацию регуляторного 
белка вирулентности TcpP [8]. определена роль в 
патогенезе развития инфекции новой трипсинопо-
добной кальций-зависимой сериновой протеазы с 
мW 59 кда, вызывающей накопление геморраги-
ческой жидкости в кишечнике экспериментальных 
животных, а также развитие некротического пора-
жения всех слоев слизистой оболочки ворсинок [9]. 
к числу дополнительных факторов с ферментатив-
ной активностью могут быть отнесены белки экс-

трактов наружных мембран (нм) нетоксигенного 
штамма V. cholerae и-638 с мW 38 и 40 кда, токси-
генного штамма V. cholerae и-1263 с мW 120 кда, 
а также оmрт+ штаммов холерного вибриона о1 и 
о139 серогрупп [10]. кроме того, изучен протеаз-
ный спектр препаратов внутриклеточных водорас-
творимых протеаз вирулентных и авирулентных 
штаммов V. cholerae O1 и O139 серогрупп [11], а 
также культуральных экстрактов; рядом авторов 
рассматривается возможность применения протеаз 
холерного вибриона в качестве компонентов бескле-
точных холерных вакцин [3].

в настоящее время в роснипчи «микроб» для 
производства коммерческой вакцины холерной би-
валентной химической таблетированной использу-
ют штаммы V. cholerae 569в серовара инаба и м41 
серовара огава. характерными особенностями этих 
штаммов является то, что первый из них эффектив-
но секретирует в культуральную жидкость холерный 
токсин и обладает слабой протеолитической актив-
ностью, а второй ‒ источник о1 антигена огава, от-
личается высокой активностью протеаз. компоненты 
вакцины, получаемые из концентрата их культураль-
ной жидкости путем осаждения сернокислым аммо-
нием, содержат биологически активные вещества, в 
том числе различные ферменты. для характеристики 
их ферментативной активности используется диффу-
зионный тест на плотных тест-средах с соответству-
ющими субстратами [12], где протеазную активность 
оценивают по ширине зон гидролиза от края лунки в 
миллиметрах. однако использование традиционных 
биохимических и спектрофотометрических методов 
изучения ферментов не дает полного представления 
о межштаммовых различиях протеазного спектра.

одним из наиболее чувствительных и наглядных 
методов, позволяющих определить наличие, состав 
и свойства ферментов в биологических образцах, яв-
ляется зимография. зимография ‒ электрофоретиче-
ская технология, основанная на SDS-PAGE (электро-
форез в полиакриламидном геле), которая включает 
сополимеризацию полиакриламидного геля с раз-
личными белковыми субстратами, последующую 
реактивацию ферментов и окрашивание геля раство-
ром кумасси. на зимограмме зоны ферментативной 
активности проявляются в виде отчетливых полос 
лизиса субстрата на синем фоне. информативность 
и универсальность зимографического анализа для 
широкого спектра ферментов, а также возможность 
его комбинации с масс-спектрометрией позволяют 
применять комплексный подход для выявления и ха-
рактеристики индивидуальных особенностей мета-
болизма исследуемых штаммов. 
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целью работы является применение зимографи-
ческого и протеомного анализа для изучения состава 
и функций внутриклеточных и экстрацеллюлярных 
протеаз производственных штаммов V. cholerae.

материалы и методы

зимограммы внутриклеточных и экстрацел-
люлярных протеаз получали на модели штаммов 
V. cholerae серовара инаба 569в и V. cholerae м41 
серовара огава (государственная коллекция пато-
генных бактерий роснипчи «микроб», саратов), 
используемых для производства коммерческой би-
валентной химической таблетированной холерной 
вакцины. 

в качестве контроля протеолитической актив-
ности использовали лиофилизированные препараты 
протеиназы к (Serva, USA, MW 28,0 kдa) и фер-
ментного комплекса протеовибрина. протеовибрин 
получен из ультрафильтрата детоксицированной 
культуральной жидкости производственного штам-
ма V. cholerae м41 серовара огава и представляет 
собой хорошо растворимый в воде порошок темно-
коричневого цвета с содержанием белка (55±7) % и 
высокой протеолитической активностью, гидроли-
зующей белки в диапазоне рн 5,6–8,5 с активностью 
8000‒20000 усл. ед. на 1 мг белка [13].

культуры штаммов V. cholerae серовара инаба 
569в и V. cholerae м41 серовара огава выращивали в 
бульоне LB (pH 7,6) в шейкере-инкубаторе с аэраци-
ей в течение 18 ч при 30 и 37 °с соответственно.

для получения внутриклеточных протеаз к 
осадку клеток добавляли 9 м раствор мочевины в 
соотношении 1 мл на 100 мг осадка клеток. клетки 
ресуспендировали и обрабатывали на ультразвуко-
вом гомогенизаторе Bioruptor UCD – 200 (Diagenode, 
USA) циклом озвучивания 30 с ON, 30 с OFF в те-
чение 10 мин при частоте 60 кгц на ледяной бане. 
после обработки ультразвуком образцы оставляли в 
растворе мочевины на 2 ч при комнатной температу-
ре, периодически встряхивая на вортексе. для удале-
ния клеточных оболочек образцы центрифугировали 
при 12 тыс. об./мин в течение 10 мин (миницентри-
фуга MiniSpin, Eppendorf, Germany) и диализовали 
против дистиллированной воды. затем центрифуги-
рованием освобождались от осадка и отбирали су-
пернатант, содержащий внутриклеточные протеазы.

Фракцию экстрацеллюлярных протеаз осажда-
ли из культуральной жидкости добавлением 50 % 
трихлоруксусной кислоты до конечной концентра-
ции 10 % и инкубацией на льду в течение 30 мин. 
осадок подщелачивали суспендированием в 2 мкл 
1,5 M Tris-HCl буфера pH 8,8 и растворяли в буфере 
для образцов или регидратации.

концентрацию белка в пробах измеряли по ме-
тоду м.м. бредфорда на сканирующем спектрофо-
тометре Biowave II (Biochrom, UK) при длине волны 
595 нм.

протеазы выявляли методом субстратного гель-
электрофореза в 12,5 % полиакриламидном геле, 

импрегнированном желатином (конечная концентра-
ция 0,1 %) [14]. пробы растворяли в буфере для об-
разцов (10 мг Bromphenol blue в 4 мл 2 M Tрис-HCl 
pH 8,8, 25 мл 60 % глицирина, 17,5 мл 20 % SDS, 
дистиллированная вода до 50 мл) в соотношении 1:3. 
субстратный гель-электрофорез проводили при 4 °с, 
50 V – 1 ч, 150 V – до конца прохождения красителя. 
затем гели отмывали в течение 1 ч в 2,5 % водном 
растворе тритона х-100 и инкубировали в 0,1 м 
глицин-NaOH буфере рн 8,3 при 37 °с в течение 2 ч. 
зимограммы окрашивали раствором кумасси G-250, 
а о наличии протеаз в образцах судили по появлению 
неокрашенных зон гидролиза на синем фоне. 

для протеомного анализа параллельно с зи-
мографией проводили SDS-PAGE электрофорез в 
12,5 % полиакриламидном геле по W.K. Laemmli, с 
последующей инвентаризацией состава белковых 
фракций лизатов и экзопротеинов обоих штаммов с 
помощью молекулярного масс-спектрометрическо-
го сканирования. для этого из окрашенного кумасси 
G-250 геля вырезали белковые полосы, соответствую-
щие зонам гидролиза на зимограммах, нарезали на 
мелкие кусочки и обрабатывали методом гидролиза 
трипсином в геле [15]. смеси триптических пептидов 
перед масс-спектрометрическим анализом разделяли 
с помощью системы высокоэффективной жидкост-
ной нано-хроматографии Ultimate 3000 RSLCnano 
(Thermo Fisher Scientific, USA) на хроматографиче-
ской колонке AcclaimPepMap™100 75 μm x 25 cm, 
nanoViper C18, 3 μm, 100 Å (Thermo Fisher Scientific, 
USA). масс-спектры полученных образцов опреде-
ляли на тандемном масс-спектрометре класса ESI-
QTOF с разрешением более 50000 FWHM на базе 
Фгбу Фнкц физико-химической медицины Фмба 
россии. идентификацию белков проводили с помо-
щью программы Mascot в режиме поиска MS/MS 
Ion search относительно базы данных NCBI (National 
Center for Biotechnology Information, 2016) с таксо-
номическим ограничением для исследуемого вида 
микроорганизмов. в качестве вариабельных моди-
фикаций выбраны карбамидометилирование цистеи-
на, окисление метионина и ацетилирование лизина. 
допустимое отклонение для масс пептидных ионов 
устанавливали равным 20 ppm, для фрагментарных 
ионов – 0,1 Da, минимальное число уникальных пеп-
тидов одного белка ≥2. белки, имеющие критерии 
достоверности score >18, считались идентифициро-
ванными надежно (р<0,05).

результаты и обсуждение

успешное применение зимографического ана-
лиза имеет некоторые ограничения, связанные со 
сдвигом определения мW вследствие сополиме-
ризации с субстратом, снижением количества про-
теаз в геле за счет деградации субстрата, недоста-
точной реактивацией фермента после субстратного 
гель-электрофореза и необратимой ферментативной 
инактивации мочевиной. 

учитывая, что многие протеазы холерного ви-
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бриона термолабильны, инактивируются под дей-
ствием таких денатурирующих агентов, как мочеви-
на (>2 м) и детергент додецилсульфат натрия (SDS), 
на этапах приготовления образцов и проведения 
зимографического анализа кипячение и редуцирую-
щие агенты были исключены. необходимо отметить, 
что внутриклеточные протеазы, извлекаемые из бак-
терий 9 м раствором мочевины, восстанавливали 
ферментативную активность после освобождения 
от мочевины в процессе диализа. для удаления SDS 
и ренатурации протеаз после субстратного электро-
фореза гели отмывали при комнатной температуре в 
течение 1 ч в 2,5 % водном растворе тритона х-100, 
затем инкубировали в 0,1 м глицин-NaOH буфере 
рн 8,3 при 37 °с в течение 2 ч.

зимографический анализ производственных 
штаммов V. cholerae 569в серовара инаба и м41 
серовара огава показал присутствие в образцах ли-
затов этих штаммов по три полипептида, обладаю-
щих наибольшей протеолитической активностью, 
с мW от 34 до 75 кда, причем наличие протеаз с 
мW 48–55 и 42–43 кда отмечено во всех образцах 
лизатов и фракции экстрацеллюлярных протеаз 
(Фэп) штамма V. cholerae м41. наибольшая фер-
ментативная активность выявлена в образце Фэп 
штамма V. cholerae м41, где идентифицировано 
пять основных зон гидролиза желатина в пределах  
82–110; 65–75; 48–55; 37–40; 34–36 кда, а также 
четыре минорных с мW в пределах 58–60; 42–43; 
30–32; 20–23 кда. необходимо отметить, что зоны 
высокой интенсивности с мW 20–23 и 37–40 кда 
также обнаружены в препарате протеовибрина, вы-
деленного из культуральной жидкости этого штамма 
(рисунок).

на следующем этапе в результате протеомного 
анализа исследуемых штаммов идентифицирован 
ряд ферментов V. cholerae с различной функциональ-
ной активностью, среди которых основную группу 
составляли ферменты клеточного метаболизма, 
участвующие в обмене жиров, белков, углеводов и 
нук леиновых кислот, а также в процессах дыхания 
и регуляторно-генетической системы. особый инте-
рес вызывали 15 ферментов, обладающих протеаз-
ной активностью (таблица).

высокая ферментативная активность производ-
ственного штамма V. cholerae м41 подтверждена и 
масс-спектрометрическим анализом. показано, что 
образец Фэп этого штамма содержал практически 
все идентифицированные протеазы в отличие от 
препарата Фэп штамма V. cholerae 569в, где выяви-
ли только два фермента. в препарате протеовибрина 
идентифицировано шесть протеаз. 

холерный вибрион продуцирует различные про-
теолитические ферменты, большая часть которых 
относится к цинковым металлопротеазам. в таблице 
показано, что в результате масс-спектрометрического 
сканирования идентифицированы гемагглютинин/
протеаза (HA/P), группа аминопептидаз (мW 98,3; 
54,5; 46,7 кда), катализирующих отщепление еди-
ничных аминокислот от N-конца полипептидной 

цепи и играющих важную роль в метаболизме био-
логически активных пептидов, а также лейцинами-
нопептидаза (LAP) с мW 54,6 кда.

кроме того, с помощью масс-спектрометрии 
нами определены еще несколько цинковых метал-
лопротеиназ разных кланов. так, металлопротеа-
за (мW 102 кда) клана м6 по базе данных NCBI 
показала гомологию на 99,5 % с протеазой PrtV. 
идентифицирована пептидаза клана M66 (мW 
140 кда), которая до настоящего времени изучена 
мало, однако известно, что она вместе с протеазой 
TagA (мW~115 кда) V. cholerae и муциназой StcE 
(мW~100 кда) Escherichia coli O157:H7, имею-
щей сходную многодоменную структуру, входит в 
семейство металлопротеаз клана м66 [16]. в этой 
группе также определена пептидаза семейства M9 
(мW 92,6 кда) клана ма, которая является микроб-
ной коллагеназой и способна расщеплять пептид-
ные связи в определенных участках спирализован-
ных областей коллагена, разрушая соединительно-
тканные барьеры организма хозяина и способствуя 
проникновению патогена [17]. идентифицирована 
карбоксипептидаза – металлопротеаза семейства 
M32 (мW 55,5 кда), отщепляющая аминокислоты с 
с-конца пептидов, она также относится к клану MA, 
типичным представителем которого является термо-
стабильный термолизин [8]. кроме того, выявлена 
олигопептидаза A (мW 77,0 кда) семейства M3 с 
широкой специфичностью, которая играет специфи-
ческую роль в деградации сигнальных пептидов, 
обеспечивающих посттрансляционный транспорт 

применение 1D-зимографии для изучения спектра внутрикле-
точных и экстрацеллюлярных протеаз производственных штам-
мов V. cholerae: 
1 – маркеры MW белков 15,0–200,0 кда; 2 – образец лизата штамма 
V. cholerae 569в; 3 – образец лизата штамма V. cholerae м41; 4 – образец 
фракции экстрацеллюлярных протеаз (Фэп) штамма V. cholerae 569в; 
5 – образец Фэп штамма V. cholerae м41; 6 – протеовибрин; 7 – про-
теиназа к

The use of 1D-zymography to explore the spectrum of intracellular 
and extracellular proteases of V. cholerae production strains: 
1 – MW markers of proteins 15.0–200.0 kDa; 2 – sample of lysate of the 
V. cholerae 569в strain; 3 – a sample of lysate of the V. cholerae M41 strain;  
4 – sample of the extracellular proteases fraction (EPF) of the V. cholerae 
569в strain; 5 – EPF sample of the V. cholerae M41 strain; 6 – proteovibrin; 
7 – proteinase K
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белка в соответствующую органеллу клетки [18].
в результате масс-спектрометрического анализа 

идентифицирована группа сериновых протеаз, в том 
числе трипсиноподобные протеаза с мW 59,0 кда и 
пептидаза с мW 51,8 кда, относящаяся к семейству 
пептидаз S1 клана PA. они отличаются содержани-
ем в активном центре молекулы серина и потерей 
активности под действием фенилметилсульфонил 
фторида (PMSF). в этой группе также определены 
две внутриклеточные сериновые протеазы, которые 
играют важную регуляторную роль и отвечают за де-
градацию денатурированных или аномальных белков 
с нарушенной конформационной структурой, накап-
ливающихся в периплазматическом пространстве 
бактерий в результате воздействия теплового шока 
или других стрессовых условий. это эндопротеаза 
DegQ с мW 48,2 кда (подсемейство протеаз Do кла-
на PS), которая изучена мало, однако известно, что 
типичным представителем этого подсемейства явля-
ется периплазматическая протеаза DegP, известная 
как протеаза Do E. coli. протеазы DegQ и DegP име-
ют субклеточную локализацию, одинаковый размер, 
сходную аминокислотную последовательность (до 
60 %) и субстратную специфичность. оба фермента 
имеют мW около 50 кда, однако в растворе могут 
существовать в виде крупных олигомерных ком-
плексов с мW примерно 300 и 500 кда, вероятно, 
образующихся в результате димеризации и тетраме-
ризации тримеров [19]. кроме того, атФ-зависимая 
сериновая Lon или La эндопептидаза (мW 88 кда), 
которая кодируется геном lon. по литературным дан-
ным, фермент имеет три домена: N-концевой домен, 
участвующий в связывании и олигомеризации бел-

кового субстрата; центральный домен атФазы (а), 
содержащий мотивы атФ-связывания; и C-концевой 
(P) домен, содержащий протеолитический активный 
сайт, образованный диадой Ser-Lys [20].

следовательно, протеолитические ферменты 
холерного вибриона, помимо выполнения жизнен-
но важной трофической функции, играют ключевую 
роль в процессах клеточной дифференциации, ката-
лизируют множество реакций, участвуя в различных 
деструктивных процессах, связанных с инвазией и 
утилизацией аномальных белков, а также осущест-
вляют селективный протеолиз, связанный с измене-
нием метаболизма клетки. 

таким образом, сравнительное исследование 
производственных штаммов V. cholerae 569в серо-
вара инаба и м41 серовара огава с помощью зимо-
графического анализа в сочетании с молекулярным 
масс-спектрометрическим сканированием показало 
возможность выявления качественных и количе-
ственных различий состава внутриклеточных и эк-
страцеллюлярных протеаз, наглядно подтверждая их 
фенотипическую характеристику. высокая информа-
тивность комплекса современных методов предлага-
ет эффективное средство скрининга межштаммовых 
различий протеазного спектра у производственных 
штаммов.
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целью исследования является характеристика современной эпидемиологической ситуации по лептоспирозу 
в республике татарстан, изучение циркуляции возбудителей лептоспироза в популяции мелких млекопитающих 
и видового состава лептоспир, вызвавших заболевания у людей. материалы и методы. в работе использованы 
данные по заболеваемости населения лептоспирозом на территории российской Федерации (рФ) за период с 2000 
по 2018 год, на территории республики татарстан – с 1998 г., представленные управлениями роспотребнадзора 
по субъектам рФ, материалы Фбуз «центр гигиены и эпидемиологии в республике татарстан (татарстан)» и 
главного управления ветеринарии республики татарстан. результаты и обсуждение. проведен анализ эпидемио-
логической ситуации в республике татарстан за период 1998–2018 гг. по административным территориям рес-
публики. проанализирована заболеваемость лептоспирозом людей, вызванная различными серогруппами леп-
тоспир. всего за анализируемый период заболело лептоспирозом 112 человек. приведены данные исследования 
мелких млекопитающих, обитающих в природных очагах лептоспироза на территории республики. проведены 
лабораторные исследования 1565 проб от мышевидных грызунов на зараженность возбудителями лептоспироза, 
из них 1,9 % дали положительный результат. доминирующими в республике татарстан являются серогруппы 
лептоспир Leptospira grippotyphosa и L. hebdomadis. результаты лабораторных исследований на носительство 
лептоспир среди мелких млекопитающих и инфицированность ими объектов окружающей среды свидетельству-
ют о циркуляции возбудителей лептоспироза в популяции мелких млекопитающих, обитающих в лесокустар-
никовых, околоводных и луго-полевых стациях республики. преобладает в данном сообществе рыжая полевка, 
средний индекс ее доминирования составляет 66,7 %. данные эпизоотологического мониторинга указывают на 
скрыто протекающий эпизоотический процесс в сообществе мышевидных грызунов. 
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Abstract. The study presents a characteristic of the current epidemiological situation on leptospirosis in the Republic 
of Tatarstan, investigation of the circulation of leptospirosis agents among the population of small mammals, and the 
species composition of Leptospira that caused diseases in humans. Materials and methods. The paper contains the data 
on the incidence of leptospirosis among the population in the Russian Federation (RF) for the period between 2000 and 
2018, in the Republic of Tatarstan – since 1998, submitted by the Rospotrebnadzor Administrations in the constituent 
entities of the Russian Federation, materials of the Center for Hygiene and Epidemiology in the Republic of Tatarstan 
and the Main Veterinary Administration of the Republic of Tatarstan. Results and discussion. We have carried out the 
analysis of the epidemiological situation in the Republic of Tatarstan for the period of 1998–2018, by the administrative 
territories of the republic. The incidence of human leptospirosis caused by various leptospira serogroups has been as-
sessed. In total, 112 people got infected with leptospirosis during the analyzed period. Also the data of epizootiological 
survey of small mammals inhabiting the natural foci of leptospirosis in the republic are presented. Laboratory tests of 
1565 samples from mouse-like rodents for the presence of leptospirosis pathogens have been performed. 1.9 % of the 
tests gave a positive result. Dominant in the Republic of Tatarstan are the serogroups of Leptospira – Leptospira grip-
potyphosa and L. hebdomadis. The results of laboratory studies on the carriage of leptospira among small mammals and 
contamination of environmental objects indicate the circulation of pathogens of leptospirosis in the population of small 
mammals, habitant in forest shrub, near-water and meadow field stations of the republic. The red vole prevails in this 
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лептоспирозы широко распространены в мире, 
заболевания регистрируются в европе, азии, Южной 
и северной америке, африке и австралии [1–5].

идентифицированные к настоящему моменту 
патогенные лептоспиры отнесены к 250 сероварам 
и 17 геномным видам. возбудители лептоспиро-
зов людей и животных – спирохеты, относящиеся 
к виду Leptospira interrogans рода Leptospira, вхо-
дящего в состав семейства Leptospiraceae порядка 
Spirochaetales. 

на территории российской Федерации (рФ) 
возбудителями лептоспирозов сельскохозяйствен-
ных животных и собак являются лептоспиры се-
рогрупп Pomona, Tarassovi, Grippotyphosa, Sejroe, 
Ictero haemorrhagiae, Canicola. в природных оча-
гах установлена циркуляция лептоспир серогрупп 
Grippotyphosa, Pomona, Sejroe, Javanica, Ictero-
haemorrhagiae, Bataviae, Australis, Autumnalis. 
в этио логической структуре лептоспирозов человека 
преобладают возбудители серогрупп Grippotyphosa, 
Ictero haemorrhagiae, Canicola, Pomona и Sejroe [6].

более ста видов диких и домашних животных 
могут быть носителями лептоспир. основными хо-
зяевами (резервуарами) и источниками возбудителя 
инфекции среди диких млекопитающих в природе 
являются грызуны (серые полевки, мыши, крысы и 
другие виды) и насекомоядные (ежи, землеройки). 
в хозяйственных (антропургических) очагах эту 
роль играют домашние животные: собаки, свиньи, 
крупный рогатый скот, овцы, реже козы и лошади, – 
а также пушные звери клеточного содержания: лиси-
цы, песцы, нутрии [7–10].

заболеваемость (инцидентность) человека 
лептоспирозом высокая, более половины случаев 
в мире протекает в тяжелой форме. лептоспирозу 
свойственна летне-осенняя сезонность, однако за-
болевания, связанные с профессиональным зараже-
нием или в домашних очагах (например, от собак), 
возможны в любое время года. 

вероятность осложнения эпидемиологической 
обстановки возрастает при чрезвычайных ситуаци-
ях, в особенности при наводнениях [11, 12].

целью исследования является характеристика 
современной эпидемиологической ситуации по леп-
тоспирозу в республике татарстан, изучение цирку-
ляции возбудителей лептоспироза в популяции мел-
ких млекопитающих и видового состава лептоспир, 
вызвавших заболевания у людей. 

материалы и методы

в работе использованы данные по заболеваемо-
сти населения лептоспирозом на территории рФ за 
период с 2000 по 2018 год, на территории республики 
татарстан – с 1998 г., представленные управлениями 
роспотребнадзора в государственных докладах о со-
стоянии санитарно-эпидемиологического благопо-
лучия населения по субъектам рФ, материалы Фбуз 
«центр гигиены и эпидемиологии в республике 
татарстан (татарстан)» и главного управления вете-
ринарии республики татарстан. в работе применя-
лись эпидемиологический и статистический методы 
исследования. расчет среднемноголетних показате-
лей заболеваемости, значений статистических оши-
бок и доверительных интервалов проведен с помо-
щью стандартных методов биометрии с использова-
нием пакета прикладной программы Excel. 

результаты и обсуждение

в рФ ежегодно регистрируются в среднем 700–
1500 случаев заболевания людей лептоспирозом. 
показатель заболеваемости на 100 тыс. населения 
варьирует от 0,12 до 1,7. высокий уровень заболева-
емости лептоспирозом отмечается в краснодарском 
крае, ульяновской, тульской, вологодской обла-
стях, республиках адыгея и мордовия, а также в 
пермском крае [13]. на фоне спорадической забо-
леваемости практически ежегодно регистрируются 
групповые случаи и вспышки этой инфекции, как 
правило, связанные с купанием в малопроточных 
водоемах. возникновение вспышек в значительной 
мере обусловлено несоблюдением как животновод-
ческими организациями, так и индивидуальными 
владельцами животных требований санитарно-
ветеринарного законодательства в части организа-
ции мест выпаса, водопоя и вакцинации животных 
против лептоспироза. 

по данным россельхознадзора, ежегодно на 
территории рФ выявляются от 70 до 170 неблаго-
получных пунктов по лептоспирозам животных. 
так, за 2018 г. в 153 неблагополучных пунктах вы-
явлено 1334 случая лептоспироза среди животных  
в 30 субъектах рФ.

наиболее тяжелое клиническое течение лепто-
спироза отмечается при заражении лептоспирами 
серогруппы Icterohaemorrhagiae, основным резер-

community, the average index of its dominance is 66.7 %. Epizootiological monitoring point to a latent epizootic process 
in the community of mouse-like rodents.

Key words: leptospirosis, leptospira serogroups, epidemiological situation, epizootiological monitoring.
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вуаром которых являются серые крысы. однако в 
последнее время отмечается увеличение доли возбу-
дителей данной серогруппы среди собак, овец, коз, 
свиней и лошадей [7, 8, 14, 15].

регистрируются случаи профессионального за-
ражения лептоспирозами среди работников сельско-
го хозяйства, мясоперерабатывающих предприятий 
и коммунальных служб. в последнее время к груп-
пам риска заражения лептоспирозом относят спорт-
сменов, занимающихся водными видами спорта. 
отмечены спорадические и групповые заболевания, 
связанные с участием в международных спортивных 
мероприятиях, в том числе по водным видам спорта. 
так, в 2000 г. зарегистрирована тяжелая форма леп-
тоспироза в малайзии (о. борнео) среди спортсме-
нов из 27 стран мира [16].

среди заболевших преобладают мужчины моло-
дого и среднего возраста. в последнее десятилетие 
отмечается тенденция к урбанизации лептоспиро-
зов, проявляющаяся в увеличении доли городского 
населения в общей структуре заболеваемости.

низкие показатели или отсутствие регистри-
руемой заболеваемости во многих субъектах рФ 
(уральский, сибирский и дальневосточный феде-
ральные округа) свидетельствуют о недостаточных 
объемах лабораторных исследований на лептоспи-
роз и, как следствие, низкой выявляемости боль-
ных. в связи с этим больные лептоспирозом входят 
в статистику иных инфекционных заболеваний со 
сходной клиникой, а отсутствие заболеваемости в 
отдельных субъектах рФ не отражает реальной кар-
тины, создавая ложное впечатление эпидемическо-
го благополучия.

заболеваемость лептоспирозом в республике 
татарстан регистрируется с 1957 г. показатель за-
болеваемости за все годы регистрации колебался от 
0,03 до 4,1 на 100 тыс. населения. в основном вы-
являлись единичные случаи лептоспироза и лишь в 
отдельные годы регистрировались групповые забо-
левания, чаще всего связанные с купанием в мало-
проточных водоемах.

среднемноголетняя заболеваемость лептоспи-
розом за последние 20 лет в республике составила 
0,2 на 100 тыс. населения, тогда как по рФ этот по-
казатель составляет 0,5 на 100 тыс. населения. 

в республике татарстан эпидемические подъе-
мы заболеваемости отмечены в 2001 г. – 58 и в 
2004 г. – 26 случаев (рис. 1). в 2001 г. зарегистри-
рована вспышка лептоспироза в верхнеуслонском 
районе татарстана, с количеством заболевших 50 че-
ловек, связанная с купанием в озере.

в последующие годы число заболевших лепто-
спирозом резко снизилось, выявлялись лишь единич-
ные случаи в 2005, 2008, 2010 гг. (по одному случаю) 
и в 2017 г. – 4 случая (табл. 1).

из 125 случаев заболевания лептоспирозом, 
зарегистрированных за период с 1998 по 2017 год 
в татарстане, 42,4 и 46,4 % вызваны серогруп-
пами L. grippotyphosa и L. hebdomadis соответ-
ственно (рис. 2). причем с серогруппой L. hebdo-
madis связана групповая заболеваемость в 2001 г. в 
верхнеуслонском районе. для серогруппы L. grip-
potyphosa характерно широкое территориальное рас-
пространение во многих районах татарстана и за-
болеваемость в виде спорадических случаев. более 
редкими серогруппами лептоспир на территории 
республики являются L. sejroe и L. pomona, выявлен-
ные у 4,8 и 5,6 % соответственно от общего числа 
заболевших за анализируемый период. серогруппой 
L. icterohaemorrhagiae вызван всего один случай за-
болевания лептоспирозом в зеленодольском районе.

в республике татарстан ежегодно проводится 
эпизоотологический мониторинг природных очагов 
лептоспироза, осуществляются выезды в админи-
стративные районы республики, обследуются от 10 
до 16 районов в год, отбирается материал для лабо-
раторных исследований: мелкие млекопитающие, 
вода и т.п. 

сообщество мелких млекопитающих на терри-
тории природных очагов лептоспироза в республике 
состоит из рыжей и обыкновенной полевки, поле-
вой и желтогорлой мыши, малой лесной мыши, бу-
розубки. преобладает в данном сообществе рыжая 
полевка, средний индекс доминирования составля-
ет 66,7 %. однако ее доминирование отмечается в 
лесокустарниковых и околоводных стациях – 66,0 
и 35,0 % соответственно, тогда как в луго-полевых 
стациях чаще встречается полевая мышь (49,0 %).

всего за период 2013–2018 гг. исследовано на 
лептоспироз 1565 особей грызунов, антитела к воз-

рис. 1. количество заболевших лептоспи-
розом в республике татарстан за период 
1998–2018 гг. (абс. число)

Fig. 1. The number of cases of leptospirosis 
in the Republic of Tatarstan for the period of 
1998–2018 (abs. number)
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будителю лептоспироза выявлены 1,9 % исследован-
ных проб (табл. 2). исследование воды и других объ-
ектов положительных результатов не дало. наиболее 
высокий уровень инфицированности грызунов леп-
тоспирами отмечен в 2017 г. в 16 районах татарстана 

отловлено для исследований 325 особей грызунов, 
из них положительный результат выявлен в 21 пробе 
(6,5 %). данные эпизоотологического мониторинга 
указывают на скрыто протекающий эпизоотический 
процесс в сообществе мышевидных грызунов.

лабораторные исследования на носительство 
лептоспир среди мелких млекопитающих и инфици-
рованность ими объектов окружающей среды дока-
зывают существование природных очагов лептоспи-
роза на территории республики татарстан. очаги 
сохраняются за счет циркуляции возбудителей леп-
тоспироза в популяции мелких млекопитающих, 
обитающих в лесокустарниковых, околоводных и 
луго-полевых стациях. 

среди сельскохозяйственных и домашних жи-
вотных за период с 2010 по 2018 год по республике 
татарстан заболевания лептоспирозом регистриро-
вались лишь в 2017 г. (2 случая). при проведении 
эпидемиологического расследования случаев забо-
левания лептоспирозом людей не удалось устано-
вить взаимосвязь с заболеваниями среди сельскохо-
зяйственных и домашних животных.

кроме мышевидных грызунов-носителей леп-
тоспир, эпидемиологическую опасность для людей 

Таблица 1 / Table 1 

серогруппы лептоспир, вызвавшие заболевания у людей в республике Татарстан за период 1998–2017 гг.
Serogroups of Leptospira that caused diseases in people in the Republic of Tatarstan during the period of 1998–2017

годы
Years

количество  
заболевших  

лептоспирозом всего 
за год (абс. число) 

The number of cases  
of leptospirosis 

per year (abs. number)

районы (города) татарстана, где зарегистрированы  
заболевания лептоспирозом 

Regions (cities) of Tatarstan where leptospirosis cases were registered

количество забо-
левших по районам 

(городам) 
 (абс. число)

The number of cases 
by regions (cities) 

(abs. number)

серогруппы  
возбудителей  
лептоспироза 

Serogroups  
of leptospirosis  

pathogens

1998 3 казань
Kazan 3 L. grippotyphosa

2000 13 нурлатский район, азнакаевский район, набережные челны,
Nurlat region, Aznakaevо region, Naberezhnye Chelny 13 L. grippotyphosa

2001 58 верхнеуслонский район, мамадышский район, лениногорский район
Verkhneuslon region, Mamadysh region, Leninogorsk region 58 L. hebdomadis

2002 8 актанышский район, верхнеуслонский район
Aktanysh region, Verkhneuslon region

7 L. pomona

1 L. grippotyphosa

2003 8
зеленодольский район,  верхнеуслонский район, сабинский район,  

набережные челны, лениногорский район
Zelenodolsky region, Verkhneuslon region, Sabinsky region, 

 Naberezhnye Chelny, Leninogorsk region

1 L. icterohaemorrhagiae

7 L. grippotyphosa

2004 26
мамадышский район, буинский район, рыбнослободский район,  

казань (в т.ч. летальный), набережные челны,  апастовский район
Mamadysh region, Buinsky region, Rybnoslobodа region,  

Kazan (including a lethal), Naberezhnye Chelny, Apastovо region

22 L. grippotyphosa

4 L. sejroe

2005 1 набережные челны
Naberezhnye Chelny 1 L. grippotyphosa

2006 2 казань
Kazan 2 L. sejroe

2008 1 казань
Kazan 1 L. grippotyphosa

2010 1 атнинский район
Atninsky region 1 L. grippotyphosa

2017 4 лаишевский район, казань
Laishevо region, Kazan 4 L. grippotyphosa

рис. 2. серогруппы возбудителей лептоспироза, вызвавшие 
заболевания среди людей в республике татарстан (1998–
2017 гг.) (%)

Fig. 2. Serogroups of leptospirosis agents that caused diseases among 
the population in the Republic of Tatarstan (1998–2017) (%)



Проблемы особо опасных инфекций. 2021; 1          ОРигинальнЫе статьи

138

представляют больные лептоспирозом сельскохо-
зяйственные и домашние животные. при несоблю-
дении ветеринарно-санитарных правил выпаса и во-
допоя скота возможна контаминация малопроточных 
водоемов возбудителями лептоспироза и заражение 
населения во время купания в них. 

отсутствие регистрируемой заболеваемости в 
отдельные годы в республике татарстан, возможно, 
обусловлено недостаточным уровнем дифференци-
альной диагностики, включая лабораторную диа-
гностику. 

учитывая эпидемиологические особенности 
лептоспироза на территории республики татарстан, 
необходимо проводить профилактические меропри-
ятия, обратив особое внимание на два направления: 

- проведение дератизационных мероприятий – 
в целях недопущения заражений людей лептоспиро-
зом от основных носителей инфекции;

- строгое соблюдение ветеринарно-санитарных 
правил в животноводческих хозяйствах и местах вы-
паса скота, а также недопущение загрязнения мало-
проточных водоемов республики во время водопоя 
животных.

мероприятия по дератизации должны прово-
диться совместно с заинтересованными ведомства-
ми и учреждениями, с обеспечением необходимо-
го комплекса санитарно-технических, санитарно-
гигиенических и дератизационных мероприятий в 
населенных пунктах, на промышленных, сельскохо-
зяйственных объектах и открытых стациях.

в животноводческих хозяйствах основные уси-
лия должны быть сосредоточены на выявлении и 
лечении животных-лептоспироносителей, строгом 
соблюдении ветеринарно-санитарных правил в жи-
вотноводческих и звероводческих хозяйствах, фер-
мах, питомниках для служебных собак и др., упоря-
дочении водопоя животных и обеззараживании про-
дуктов животноводства, а также на соблюдении мер 
личной профилактики при уходе за животными.

особое внимание должно быть уделено работе 
по санитарно-гигиеническому образованию в обла-
сти профилактики лептоспирозов среди населения 

и групп профессионального риска, в т.ч. через сред-
ства массовой информации. занятия должны прово-
диться дифференцированно по специальным про-
граммам для каждой из этих групп. вопросы личной 
профилактики лептоспирозов должны включаться 
в санитарный минимум или вводный инструктаж 
для работников мясокомбинатов, животноводческих 
хозяйств, канализационных сооружений и других 
групп профессионального риска.
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год
Years

всего исследовано 
проб (абс. число)
Number of samples 
tested (abs. number)

из них  
положительных  

(абс. число)
Positive (abs. number)

% положительных 
проб (95 % ди)

% positive samples 
(95 % CI)
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н.В. цапко1, В.м. дубянский1,2, а.Ю. Газиева1, У.м. ашибоков1, а.с. Волынкина1

вируСофорноСТЬ популяции Клещей hyalomma margInatum в очаге Кгл  
на ТерриТории СТаврополЬСКого Края и оценКа СвяЗи  

С ЗаБолеваемоСТЬю наСеления
1ФКУЗ «Ставропольский научно-исследовательский противочумный институт», Ставрополь, Российская Федерация;  

2ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии», Москва, Российская Федерация

цель – оценить вирусофорность популяции основного переносчика вируса конго-крымской геморрагиче-
ской лихорадки (ккгл) клеща Hyalomma marginatum и ее влияние на уровень заболеваемости крымской гемор-
рагической лихорадкой (кгл) на территории ставропольского края. материалы и методы. всего исследовано 
более 22 тыс. экземпляров клещей этого вида, сформированных в 1546 пулов (пробы). индикацию вируса ккгл в 
пулах клещей осуществляли методом пцр с использованием набора реагентов для выявления рнк вируса ккгл 
«амплисенс® CCHFV-Fl» (цнииэ, москва). для установления индивидуальной зараженности (вирусофорно-
сти) клещей в пулах использовали метод беклемишева. данные по заболеваемости и количеству укушенных лиц 
взяты из официальной статистической отчетности и ежегодных итоговых донесений по заболеваемости кгл, пре-
доставленных управлением Федеральной службы по надзору в сфере защиты прав потребителей и благополучия 
человека по ставропольскому краю за период 2012–2018 гг. результаты и обсуждение. из 1546 пулов иксодовых 
клещей в 161 выявлена рнк вируса ккгл. общий показатель спонтанной инфицированности клещей H. margina-
tum в исследованных пробах за изучаемый период составил 10,4 %. наиболее высокие показатели зараженности 
(20 %) отмечены при исследовании проб, сформированных из нимф. зараженность пулов, сформированных из 
самцов, составила 11 %, в то время как среди самок зараженными оказались всего 8,5 % пулов. циркуляция виру-
са подтверждена на большей части территории края. средняя вирусофорность в популяции клеща H. marginatum 
за период 2012–2018 гг. составила 1,54 %, варьируя по годам от 0,23 % в 2014 г. до 2,97 % в 2017 г. установлено, 
что уровень вирусофорности клещей не влияет на заболеваемость кгл в ставропольском крае. вероятно, опреде-
ляющим уровень заболеваемости кгл фактором является не процент зараженных клещей, присутствующих в 
популяции, а их общая численность.

Ключевые слова: крымская геморрагическая лихорадка, ставропольский край, вирусофорность, Hyalomma 
marginatum, заболеваемость населения.
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Infection Rate in the Population of ticks hyalomma marginatum in the territory  
of the Crimean Hemorrhagic Fever (CHF) natural Focus and Assessment of the Link  
with the CHF Incidence in the stavropol Region
1Stavropol Research Anti-Plague Institute, Stavropol, Russian Federation;  
2Central Research Institute of Epidemiology, Moscow, Russian Federation

Abstract. Objective of the study was to assess the infection rate in the population of the main CCHF virus vector 
Hyalomma marginatum and its impact on the CHF incidence in the Stavropol Region. Materials and methods. The 
data on spontaneous infection of H. marginatum ticks in the territory of the CHF natural focus in the Stavropol Region 
for the period 2012–2018 are presented. In total, more than 22.000 H. marginatum specimens pooled in 1546 samples 
were tested. The indication of CCHF virus was performed by PCR method using the reagent set for detecting RNA of 
the CCHF virus “AmplySens® CCHFV-FL” (produced by Central Research Institute of Epidemiology, Russia). To de-
termine the individual infection rate in pools Beklemishev`s method was used. The data on CCHF incidence and amount 
of tick-bitten persons are taken from official statistics and Annual Epidemiological Report on CHF Incidence provided 
by the Rospotrebnadzor Administration in the Stavropol Region for the period of 2012–2018. Results and discussion. 
RNA of CCHF virus was detected in 161 (10.4 %) out of 1546 pooled ticks. The highest infection rate (20 %) was 
among nymphs. The infection rate for pooled males of H. marginatum was 11 % and for females – 8.5 %. Circulation of 
Crimean-Congo hemorrhagic fever virus is confirmed in major part of the Stavropol Region. The average infection rate 
among H. marginatum population was 1.54 % for the period of 2012–2018, ranging from 0.23 % in 2014 to 2.97 % in 
2017. It is established that the level of infection rate among H. marginatum population does not affect the CHF incidence 
in the Stavropol Region. Probably it is not the number of infected ticks in the population that determines the CHF inci-
dence rate but their abundance.

Key words: Crimean-Congo hemorrhagic fever (CCHF), Stavropol Region, infection rate, Hyalomma marginatum, 
incidence.
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крымская геморрагическая лихорадка (кгл) 
занимает значимое место среди природно-очаговых 
инфекций во многих регионах на юге россии, в том 
числе на территории ставропольского края, где 
очаг кгл отличается высокой активностью. после 
длительного отсутствия эпидемических проявле-
ний кгл, в сезон 1999 г. отмечены первые случаи 
заболевания с летальностью, достигавшей 30 %.  
с тех пор ежегодно в крае регистрируется от 20 до  
80 больных [1], а всего выявлено более 800 забо-
левших. изучение вирусофорности иксодовых кле-
щей в сезон 2000 г. (сразу после появления первых 
больных) показало широкое распространение ви-
руса конго-крымской геморрагической лихорадки 
(ккгл) на территории ставропольского края, а по-
давляющее большинство положительных результа-
тов регистрировалось в пробах из клещей Hyalomma 
marginatum. циркуляция вируса отмечена в 14 адми-
нистративных районах края в пределах всех ланд-
шафтных зон региона [2]. попытки объяснить рез-
кую вспышку заболеваемости сводились в основном 
к оценке климатических изменений, которые оказы-
вают положительное влияние на формирование и 
поддержание очага кгл [1, 3, 4].

многочисленными исследованиями показано, 
что основными переносчиками и хранителями ви-
руса в природе являются иксодовые клещи H. margi-
natum [2, 5–7]. в период активности, приуроченной 
к весенне-летнему периоду, вирус передается зара-
женными клещами животным-рецепиентам, кото-
рые исполняют роль временных резервуаров вируса. 
чистые клещи, питаясь на этих животных, принима-
ют вирус, и таким образом происходит его циркуля-
ция в очагах кгл. отсутствие обнаружений вируса 
вне сезона активности клещей еще раз подтверждает 
их ведущую роль в передаче и сохранении вируса, в 
том числе и в межэпидемический сезон. в зимний 
период возбудитель кгл сохраняется во взрослых 
клещах. после выхода клещей из зимней диапаузы 
в циркуляцию вируса включаются их теплокровные 
прокормители. 

одним их важнейших показателей, характери-
зующих природный очаг кгл, является численность 
основного переносчика и инфицированность его ви-
русом. именно с увеличением численности клещей 
H. marginatum связывают рост заболеваемости кгл 
среди населения [4, 6].

целью данной работы является выяснение виру-
софорности популяции основного переносчика вируса 
ккгл клеща H. marginatum и оценка ее связи с уров-
нем заболеваемости кгл в ставро польском крае.

материалы и методы

в работе приведены данные о спонтанной инфи-
цированности клеща H. marginatum за период 2012–
2018 гг. на территории очага кгл в ставропольском 
крае. всего исследовано более 22 тыс. экземпляров 
клещей этого вида, сформированных в 1546 пулов 
(проб). клещей, собранных в одной точке, формиро-
вали в пулы с учетом половых и возрастных особен-
ностей. клещей от разных хозяев исследовали отдель-
но. иногда при малом количестве в пул объединяли 
особей разного пола или фаз развития. взрослых го-
лодных или слабо напитавшихся клещей преимуще-
ственно формировали по 10 экземпляров в каждую 
пробу. если количество собранных клещей не было 
кратно 10, пул формировался по остаточному прин-
ципу. число нимф и личинок в пуле определялось 
количеством собранных с прокормителя экземпляров 
и сильно варьировало, практически всегда превышая 
10 экземпляров в пуле. полностью напитавшиеся 
самки исследовались индивидуально. почти все ис-
следованные клещи собраны непосредственно с про-
кормителей, что объясняет разные стадии их насы-
щения. небольшое число собрано вручную с поверх-
ности почвы, при наползании на человека или с по-
мощью флага. половозрастная структура собранных 
и исследованных клещей представлена в табл. 1.

индикацию вируса ккгл в пулах клещей осу-
ществляли методом пцр с использованием на-
бора реагентов для выявления рнк вируса ккгл 
«амплисенс® CCHFV-Fl» (цнииэ, москва) со-
гласно инструкции производителя. экстракцию 
рнк из образцов полевого материала и получение 
комплементарной днк производили с помощью на-
боров реагентов «рибо-преп» и «реверта-L100» 
(цнииэ, москва). клещей в пулах омывали в 70 % 
этаноле, затем в стерильном 0,15 м растворе NaCl 
и растирали в фарфоровых ступках с добавлением 
1 мл 0,15 м раствора NaCl. перед исследованием 
суспензии клещей осветляли центрифугированием 
при 10000 g в течение 1 мин. суспензии клещей до 
исследования хранили при t = -70 °C.

для установления индивидуальной зара-
женности (вирусофорности) клещей в пулах ис-
пользовали метод беклемишева [8], описанный в 
му 3.1.3.2488-09. в анализ включены данные по 
взрослым клещам.

данные по заболеваемости и количеству уку-
шенных лиц взяты из официальной статистической 
отчетности и ежегодных итоговых донесений по за-
болеваемости кгл, предоставленных управлением 
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Федеральной службы по надзору в сфере защи-
ты прав потребителей и благополучия человека по 
ставропольскому краю за период 2012–2018 гг.

так как все сведения приведены только за 7 лет 
и их статистическое распределение не изучалось, 
для статистического анализа мы использовали не-
параметрические методы: коэффициент ранговой 
корреляции спирмена, вычисление значимости раз-
личия долей (процентов) по методу углового преоб-
разования Фишера [9].

результаты и обсуждение

Фауна иксодовых клещей ставропольского края 
насчитывает 29 видов [10, 11]. клещ H. marginatum 
относится к наиболее обычным и широко распро-
страненным видам в регионе. этот вид достаточно 
эвритопен и населяет самые разнообразные био-
топы в пределах края, но наибольшей численности 
достигает в степных и полупустынных районах на 
севере и северо-востоке края. основными прокор-
мителями взрослых клещей являются домашние ко-
пытные животные, личинки и нимфы питаются на 
различных видах птиц, на зайцах и ежах. данные об 
основных прокормителях, с которых собраны клещи 
H. margina tum, представлены в табл. 2. как видно из 
таблицы, количество собранных и исследованных 
преимагинальных фаз более чем в 2 раза превышает 
число взрослых клещей. 

из 1546 пулов иксодовых клещей в 161 пуле вы-
явлена рнк вируса ккгл. общий показатель спон-
танной инфицированности клещей H. marginatum в 
исследованных пробах за изучаемый период соста-
вил 10,4 %. рнк вируса выявлялась как во взрослых 
клещах, так и на стадии личинки и нимфы (табл. 3).

процент зараженности пулов, сформированных 
из неполовозрелых клещей, почти в 2 раза превы-
шал таковой из взрослых клещей. наиболее высо-
кие показатели зараженности проб (20 %) отмечены 
при исследовании пулов, сформированных из нимф. 
отчасти это обусловлено локальностью сборов, а 

также особенностями хозяев-прокормителей, болею-
щих с высокой вирусемией. так, только с одного 
зайца-русака 14.07.2015 в апанасенковском районе 
при неполном сборе снято более 1000 экз. H. margi-
natum (общее количество паразитов составляло не 
менее 1500 экз.). практически все снятые с зайца 
паразиты представлены нимфами H. marginatum 
(1001 экз.). личинок (101 экз.) насчитывалось значи-
тельно меньше. помимо неполовозрелых клещей с 
зайца сняты взрослые особи H. marginatum (5 самцов 
и 1 самка) и Rhipicephalus rossicus (2 самки). все со-
бранные клещи сформированы в 18 пулов. рнк виру-
са ккгл выявлена во всех пулах, а также в пробе ор-
ганов зайца, с которого паразиты сняты. настоящие 
данные еще раз подтверждают ведущую роль зайцев 
не только в прокормлении иксодовых клещей, но и в 
циркуляции вируса ккгл. эти же млекопитающие, 
по большому счету, определяют уровень вирусофор-
ности популяции клеща H. marginatum [2, 5].

от нимф и личинок, собранных с птиц в разные 
годы, зараженными оказались 12 % пулов (табл. 2), 
из которых один сбор был с хохлатого жаворонка 
Galerida cristata, а остальные – с грачей Corvus frugi-
legus. всего же за этот период обследовано 48 видов 
птиц, из которых на 17 обнаружены личинки и ним-
фы H. marginatum.

процент положительных проб среди пулов, 
сформированных из нимф, достоверно выше, чем в 
пулах, сформированных из взрослых клещей (при 
р<0,01), и чем в пробах из личинок (р<0,05). больше 
достоверных отличий в процентах зараженности 
проб не обнаружено.

количество собранных и исследованных не пи-
тавшихся клещей ограничено, что объясняется осо-
бенностями экологии этого вида клеща и связанными 
с этим трудностями при сборе взрослых особей на 
флаг. среди исследованных 17 пулов положительны-
ми оказались 2 пробы, сформированные из самцов 
и самок, собранных в 2013 г. на окраине с. дивное 
апанасенковского района.

самцов исследовано почти в 2 раза больше, 

Таблица 1 / Table 1

исследованный материал
The total number of tested ticks

год
Year

самцы
Males

самки
Females

самцы и самки 
Males and females

нимфы
Nymphs

личинки
Larvae

нимфы и личинки
Nymphs and larvae

всего
Total

2012 45 (435)* 117 (315) - 13 (221) 7 (429) - 182 (1400)

2013 109 (976) 162 (481) 2 (5) 40 (1584) 33 (2590) 1 (19) 347 (5655)

2014 33 (261) 63 (153) 3 (21) 13 (607) 26 (2689) 3 (66) 141 (3797)

2015 65 (538) 79 (346) 9 (35) 25 (1508) 1 (84) 2 (29) 181 (2540)

2016 83 (508) 101 (362) 34 (188) 38 (1604) 33 (3249) 6 (140) 295 (6051)

2017 102 (989) 165 (539) 3 (7) - 2 (45) 2 (178) 274 (1758)

2018 50 (606) 63 (234) 2 (6) 4 (63) 4 (63) 3 (21) 126 (993)

Всего
Total 487 (4313) 750 (2430) 53 (262) 133 (5587) 106 (9149) 17 (453) 1546 (22194)

* – количество исследованных за год пулов, в скобках – экземпляров клещей.

* – the number of pools and ticks tested per year.
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чем самок (табл. 1), что объясняется их более ча-
стой встречаемостью на прокормителях. в отличие 
от самок, которые питаются один раз, а после насы-
щения отпадают от животного-прокормителя, самцы 
более активны, способны многократно питаться и 
свободно перемещаются по прокормителю в поис-
ках самок и даже меняют хозяина. вероятно, именно 
этими особенностями питания самцов объясняются 
случаи заболевания кгл, при которых больные от-
рицают контакт с клещом или фиксируют только на-
ползание паразита. способность самцов спариваться 
с несколькими самками при осуществлении гори-
зонтальной передачи вируса значительно повышает 

вирусофорность (процент инфицированных пере-
носчиков) в популяции паразитов. поэтому именно 
самцы H. marginatum являются наиболее значимыми 
в эпизоотологии и эпидемиологии кгл. по данным 
исследований, проведенных в астраханской области, 
из 1076 экземпляров клещей H. marginatum, снятых 
с человека, на долю самцов приходилось 75 % [12].

последнее подтверждается и нашими иссле-
дованиями. при сопоставлении доли зараженных 
самцов и самок оказалось, что зараженность пулов, 
сформированных из самцов, составила 11 %, в то 
время как среди самок зараженными оказались всего 
8,5 % пулов. однако среди общего количества зара-

Таблица 2 / Table 2

Половозрастной состав и зараженность клещей H. marginatum, собранных с различных прокормителей
Sex/age composition and infection rate for H. marginatum collected from various hosts

хозяева
Hosts

число собранных клещей
Number of collected ticks

число исследованных проб
Number of examined samples

взрослые клещи
adult ticks

нимфы и личинки
nymphs and larvae

всего
total

с вирусом
with the virus %

крс
Cattle 5753 - 1016 101 9,9

овца
Sheep 1069 - 232 12 5,1

коза 
Goat 8 - 3 - -
лошадь 
Horse 118 - 20 4 20

осел 
Donkey 1 - 1 - -
на флаг* 
By the flag* 51 - 17 2 11,7

заяц-русак
European hare 6 1113 18 17 94,4

ежи 
Hedgehog - 543 12 - -
птицы 
Birds - 13533 227 25 11,9

Всего:
Total: 7005 15189 1546 161 -

* – клещи собраны на флаг с поверхности почвы, растительности или вручную при наползании на человека.

* – ticks are collected on the flag from the surface of soil, vegetation or by hand, while crawling onto a person.

Таблица 3 / Table 3

результаты исследования взрослых клещей и преимагинальных фаз H. marginatum на наличие рнк вируса ккГл
Results of research on CCHF virus RNA detection in adult and immature ticks H. marginatum

год
Year

самцы
Males

самки
Females

самцы и самки 
Males and females

нимфы
Nymphs

личинки 
Larvae

нимфы и личинки
Nymphs and larvae

всего
Total

2012 45/3 (6,7)* 117/10 (8,5) - 13/2 (15,4) 7/0 - 182/15 (8,2)

2013 109/16 (14,7) 162/21 (12,9) 2/0 40/2 (5) 33/3 (9) 1/0 347/42 (12,1)

2014 33/1 (3) 63/0 3/0 13/1 (7,7) 26/6 (23) 3/0 141/8 (5,7)

2015 65/2 (3) 79/2 (2,5) 9/1 (11,1) 25/18 (72) 1/1 (100) 2/1 (50) 181/25 (13,8)

2016 83/3 (3,6) 101/4 (4) 34/1 (2,9) 38/4 (10,5) 33/3 (9) 6/0 295/15 (7,7)

2017 102/21 (20,6) 165/20 (12,1) 3/1 (33,3) - 2/0 2/0 274/42 (15,3)

2018 50/7 (14) 63/7 (11) 2/0 4/0 4/0 3/0 126/14 (11,1)

Всего
Total 487/53 (10,8%) 750/64 (8,5) 53/3 (5,6) 133/27 (20,3) 106/13 (12,3) 17/1 (5,9) 1546/161 (10,4)

* – количество исследованных проб, положительных проб, процент положительных проб.

* – number of tested samples, positive samples, percentage of positive samples.
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женных пулов доля проб из самок наиболее высока 
и составляет 40 %, что объясняется большой долей 
пулов, сформированных из 1–2 сильно напитавших-
ся самок.

спонтанная инфицированность вирусом ккгл 
установлена в большинстве мест сбора клещей 
H. marginatum. циркуляция возбудителя отмечена 
во всех административных районах и всех ланд-
шафтных зонах края. но эпидемическая нагрузка 
в различных районах сильно разнится и вполне со-
гласуется с обилием клещей [3]. увеличение уров-
ня заболеваемости и больший процент зараженных 
пулов в районах края наблюдается с продвижением 
на север и восток. общий показатель спонтанной 
инфицированности клещей в исследованных пробах 
H. marginatum за анализируемый период составил 
10,4 %. наибольшее число положительных находок 
обнаружено при исследовании клещей, собранных 
на территории апанасенковского района (табл. 4). 
здесь же ежегодно фиксируется высокая заболевае-
мость людей кгл.

средняя вирусофорность клеща H. marginatum 
(расчет произведен только по взрослым клещам) 
за период 2012–2018 гг. составила 1,54 %, варьи-
руя по годам от 0,23 % в 2014 г. до 2,97 % в 2017 г. 
интересно, что в годы подъема заболеваемости кгл 
в 2015–2016 гг. вирусофорность иксодовых клещей 
составляла 0,55–0,77 %, а в годы спада заболеваний, 
наоборот, увеличивалась до 2,9 %. но достоверной 
корреляционной связи этих показателей с заболевае-
мостью людей в пределах края не отмечено (рис. 1). 

на примере одного из неблагополучных по 
кгл районов края (апанасенковского) рассмотре-
на динамика эпидемических проявлений и ее зави-
симость от вирусофорности локальной популяции 
клещей и количества лиц, обратившихся в лечебно-
профилактические учреждения с укусами клещей. 

ввиду ряда методических сложностей в оценке оби-
лия клеща H. marginatum на прокормителях [6, 13] 
мы использовали данные по укусам населения. 

по результатам сборов клещей в апанасенков-
ском районе нами установлено, что единственным 
массовым видом, паразитирующим здесь на крупном 
рогатом скоте (крс), является H. marginatum (более 
95 %). поэтому очевидно, что подавляющее боль-
шинство людей в этом районе контактирует именно 
с основным переносчиком вируса ккгл.

сопоставление результатов показало отсут-
ствие достоверной корреляции между этими пока-
зателями. хотя в отдельные годы некоторая зависи-
мость между количеством укушенных людей и ко-
личеством заболевших все же прослеживается. так, 
в годы с наименьшим обращением населения (2014 
и 2018 гг.) по поводу укусов клещей больные отсут-
ствовали или наблюдались единичные заболевания. 
в годы подъема численности клещей (2016 г.) и, как 
следствие, увеличения случаев нападения на чело-
века заболеваемость кгл достигала максимальных 
значений (рис. 2). при этом вирусофорность кле-
щей H. marginatum также оказывалась выше в годы 
подъема численности переносчиков. обращает на 
себя внимание высокая вирусофорность локальной 
популяции H. marginatum в апанасенковском райо-
не, что, вкупе с высокой численностью клещей, объ-
ясняет эпидемическую напряженность. 

высокая численность клещей наряду с высо-
кой вирусофорностью популяции, судя по всему, 
отражают экологический оптимум ареала клеща 
H. marginatum. данная территория в ландшафтно-
географическом (большие площади нераспаханных 
сухих степей и полупустынь, используемых под 
пастбища) и экологическом (состав и численность 
основных прокормителей взрослых и неполовоз-
релых клещей) плане относится к наиболее харак-

Таблица 4 / Table 4

количество положительных проб на наличие вируса ккГл в различных районах ставропольского края в 2012–2018 гг.
The number of pools with RNA of the CCHF virus in various districts of the Stavropol Region in 2012–2018

районы
Districts 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 всего

Total
апанасенковский
Apanasenkovsky 4 - 17 25 2 28 3 79

нефтекумский 
Neftekumsky 7 2 7 - 6 3 1 26

кочубеевский 
Kochubeevsky - - 1 - - 2 10 13

левокумский 
Levokumsky 2 - - - 6 4 - 12

благодарненский
Blagodarnensky - 11 - - - - - 11

туркменский 
Turkmensky - 11 - - - - - 11

курский
Kursky - - - - 1 5 - 6

предгорный
Predgorny 2 - - - - - - 2

петровский
Petrovsky - 1 - - - - - 1

Всего
Total 15 25 25 25 15 42 14 161
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терным стациям для данного вида. на пастбищах, 
прилежащих к кумо-манычской впадине, высока 
численность основных прокормителей взрослых 
клещей – крс и мрс (мелкий рогатый скот), а мно-
гочисленные птицы обеспечивают прокормление 
личинок и нимф. здесь же наблюдается довольно 
высокая плотность зайцев-русаков – единственных 
известных в настоящее время естественных носите-
лей вируса, на которых в массе паразитируют непо-
ловозрелые фазы H. marginatum. среди диких мле-
копитающих именно зайцам отводится ведущая роль 
в циркуляции вируса ккгл [2, 5]. 

необходимым условием существования очага 
различных «клещевых» инфекций является наличие 
зараженного переносчика, а важнейшим показателем 
эпидемической опасности природного очага – чис-
ленность клещей и их вирусофорность. в очаге кгл 
связь этих параметров с заболеваемостью практиче-
ски не изучена. в большинстве работ имеются указа-
ния на прямую зависимость заболеваний от числен-
ности основного переносчика – клеща H. marginatum 
[4, 6]. при этом известно, что оценка численности 
этого вида методически довольно трудоемка и не 
всегда корректна, что не позволяет объективно оце-
нить ее динамику. гораздо лучше взаимосвязь этих 
показателей изучена в очагах клещевого энцефали-
та, но и здесь результаты довольно противоречивы. 
в ряде публикаций показано отсутствие взаимосвязи 

заболеваемости с уровнем вирусофорности клещей 
Ixodes persulcatus [14–17].

средняя вирусофорность клеща H. marginatum 
в пределах ставропольского края за анализируемый 
период составила 1,54 %, что сопоставимо с этим по-
казателем на соседних территориях. по материалам 
исследований в ростовской области установлено, что 
в различных районах вирусофорность H. marginatum 
варьировала от 0,15 до 2,6 % [18]. в астраханской 
области при индивидуальном исследовании клещей 
этого вида, снятых с людей в разные годы, вирусо-
форность составляла 0,9 %, колеблясь по годам от 
0,3 до 2,5 % [12]. близкие показатели зараженности 
клещей отмечены в очагах кгл и на территории неко-
торых европейских государств: в испании (2,78 %), 
в различных регионах болгарии (от 2 до 4,83 %), в 
косово (2,6 %) [19–21].

необходимо отметить значительные колеба-
ния уровня зараженности H. marginatum вирусом 
ккгл по годам и в различных административных 
районах края. к тому же за последние десять лет 
установлено увеличение количества зараженных 
клещей в локальных микропопуляциях. по данным 
н.Ф. василенко и соавт. [22], в 2001–2006 гг. зара-
женность клеща H. marginatum в различных районах 
ставропольского края колебалась от 0,2 до 0,6 % (по 
данным иФа), что в несколько раз меньше выявлен-
ного нами уровня вирусофорности.

рис. 1. динамика заболеваемости 
кгл в ставропольском крае за пе-
риод 2012–2018 гг. и вирусофор-
ность клещей H. marginatum

Fig. 1. The dynamics of CCHF in-
cidence and infection rate among 
H. marginatum in the Stavropol 
Region for the period of 2012–2018

рис. 2. динамика заболеваемости кгл в 
апанасенковском районе за период 2012–
2018 гг. и ее зависимость от количества 
укушенных людей и вирусофорности кле-
щей H. marginatum

Fig. 2. The dynamics of CCHF incidence in 
Apanasenkovsky district and the number of 
tick-bitten persons and infection rate among 
H. marginatum in the Stavropol Region for the 
period of 2012–2018
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анализ зараженности взрослых и неполовоз-
релых клещей показал высокую степень инфициро-
ванности вирусом пулов, сформированных из нимф. 
в работе г.г. онищенко и соавт. [3] также отмечается 
эта особенность. возможно, что сбор для исследова-
ния нимф H. marginatum будет более информативен 
в плане мониторинга известных и поиска новых оча-
гов кгл по сравнению со сборами взрослых особей.

проведенная нами оценка связи вирусофорно-
сти клеща и заболеваемости населения кгл показа-
ла отсутствие достоверной корреляции между ними. 
малые объемы собранного материала по другим 
очаговым по кгл территориям на юге россии за-
трудняют проведение сколько-нибудь достоверного 
сравнительного анализа. 

интересными являются результаты исследо-
вания клещей H. marginatum, снятых с людей в 
астраханской области. по материалам исследова-
ний установлено, что укус инфицированного клеща 
не всегда вызывает заболевание кгл. так, из 10 уку-
шенных человек только три заболели (диагноз под-
твержден лабораторно), хотя все снятые с людей кле-
щи содержали рнк вируса ккгл (данные пцр), а в 
клещах, вызвавших заболевание, выявлена высокая 
концентрация рнк вируса [12]. возможное объяс-
нение этого явления, скорее всего, заложено в свой-
ствах самого вируса и количестве возбудителя в ин-
фицированных клещах. можно предположить, что 
клещи с высокой дозой вируса в слюнных железах 
обязательно должны заразить человека при укусе, и 
наоборот – низкое содержание вируса в переносчике 
обусловливает появление инаппарантных или стер-
тых случаев кгл. 

на примере недавно описанного очага кгл в 
испании показано, что присутствие в популяции 
переносчиков инфицированных клещей не является 
определяющим фактором для появления заболева-
ний [19]. за период 2011–2015 гг. на фоне отсутствия 
заболеваний кгл в испании вирусофорность в по-
пуляции клещей Hyalomma составляла 2,78 %. при 
этом в отдельно взятых провинциях вирусофорность 
достигала 9 %. этот факт показывает, что, несмо-
тря на активную циркуляцию вируса ккгл в ряду 
переносчик – носитель, заболевания среди людей 
не регистрируются. хотя и здесь нельзя исключать 
инаппарантных случаев этой инфекции. возможно, 
ответ на этот вопрос был бы получен при иммуноло-
гическом исследовании населения, проживающего 
на эндемичной территории.

приведенные выше данные указывают на воз-
можность скрытой циркуляции вируса в очаге, а рез-
кие вспышки заболеваемости кгл могут указывать 
на увеличение степени вирулентности возбудителя. 
поэтому в очагах кгл на юге россии необходимо 
уделять особое внимание выявлению инаппарант-
ных или атипичных случаев этой инфекции, проводя 
иммунологический скрининг.

данные, полученные в этом исследовании, ука-
зывают на отсутствие связи между уровнем вирусо-
форности клещей и количеством заболевших кгл в 

ставропольском крае. вероятно, влияние вирусофор-
ности нивелируется другими экологическими или 
социальными факторами, отвечающими за уровень 
заболеваемости. по аналогии с очагами клещевого 
энцефалита можно предположить, что определяю-
щим уровень заболеваемости кгл фактором являет-
ся абсолютная численность инфицированных пере-
носчиков. при этом степень вирулентности возбуди-
теля в них должна быть достаточной для проявления 
у человека клинических форм заболевания.

все стадии исследования соответствовали за-
конодательству рФ, международным этическим нор-
мам и нормативным документам учреждения.

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

финансирование. часть исследования, по-
священная статистическому анализу полученных 
данных и обсуждению полученных результатов, вы-
полнена за счет гранта российского научного фонда 
(проект № 19-75-20088).
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оСоБенноСТи БиологичеСКих СвойСТв vIbrIo cholerae, иЗолированнЫх  
в процеССе мониТоринга воднЫх оБъеКТов роСТова-на-дону С 1989 по 2018 год

ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт», Ростов-на-Дону, Российская Федерация

цель – изучение особенностей биологических свойств штаммов холерных вибрионов, обнаруженных в объ-
ектах окружающей среды (оос) на территории ростова-на-дону с 1989 по 2018 год. материалы и методы. 
бактериологическими, молекулярно-биологическими и статистическими методами изучены 73 штамма холерных 
вибрионов о1, о139 и 1702 штамма nonо1/nonо139 серогрупп, выделенные за 30-летний период. результаты и 
обсуждение. установлено, что в ростове-на-дону выделено 78,0 % токсигенных штаммов от всех изолированных 
из оос на территории россии, среди которых 2 – генетически не измененные. обнаружен штамм Vibrio cholerae 
о1 classical и 72 штамма V. cholerae El Tor, из которых 70 % относились к серовару огава, а 3 % нетоксигенных 
штаммов оказались чувствительны к классическому фагу. статистически выявлена «очень слабая прямая связь» 
между выделением штаммов V. cholerae O1, о139 и V. cholerae nonO1/nonO139, у которых определены домини-
рующие серогруппы (о67, о76, о75, о53, о16), а у 18 % штаммов показана атипичность по агглютинабельности. 
выявление биологических особенностей штаммов V. cholerae способствует оптимизации мониторинговых ис-
следований.

Ключевые слова: холерные вибрионы, мониторинг, токсигенные, нетоксигенные, серотипирование.
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Features of the Biological Properties of Vibrio cholerae Isolated during the Monitoring of Water Bodies  
in Rostov-on-Don from 1989 to 2018 
Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute, Rostov-on-Don, Russian Federation

Abstract. The goal is to study the features of the biological properties of Vibrio cholerae strains found in environ-
mental objects (EO) on the territory of Rostov-on-Don from 1989 to 2018. Materials and methods. Bacteriological, 
molecular biological and statistical methods were used to study 73 strains of cholera vibrios O1, O139 and 1702 strains 
of nonO1/nonO139 serogroups isolated over a 30-year period. Results and discussion. It was found that in Rostov-
on-Don, 78.0 % of toxigenic strains were isolated from all isolated from environmental protection in Russia, among 
which 2 were genetically unchanged. The V. cholerae O1 classical strain and 72 V. cholerae El Tor strains were found, of 
which 70 % belonged to the Ogawa serovar, and 3 % of the nontoxigenic strains were susceptible to the classical phage. 
A “very weak direct relationship” was statistically revealed between the isolation of V. cholerae O1, O139 and V. chole-
rae nonO1/nonO139 strains, in which the dominant serogroups (O67, O76, O75, O53, O16) were identified, and 18 % of 
the strains showed atypical agglutinability. Revealing the biological characteristics of V. cholerae strains contributes to 
the optimization of monitoring studies. 
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после заноса холеры в россию в 60-е годы про-
шлого века в ростове-на-дону в период с 1971 по 
1987 год из воды поверхностных водоемов и стоков 
изолировано 393 штамма Vibrio cholerae El Tor раз-
личной эпидемической опасности [1, 2]. в дальней-

шем нестабильность эпидемиологической обстанов-
ки по холере в ростове-на-дону была связана с об-
наружением в объектах окружающей среды (оос) 
возбудителя этой инфекции на фоне эпидемическо-
го благополучия. имеются единичные публикации, 
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касающиеся биологической характеристики выде-
ленных на данной административной территории 
штаммов холерных вибрионов различных серогрупп 
и охватывающие разные временные периоды [3, 4]. 
актуальность проведения настоящего исследова-
ния обосновывается необходимостью обобщения 
данных по особенностям результатов комплексных 
исследований водных оос ростова-на-дону на виб-
риофлору. нам представляется, что ретроспектив-
ный комплексный анализ за тридцатилетний период 
биологических свойств штаммов V. cholerae, выде-
ленных референс-центром по мониторингу холеры 
(с правом хранения изолированных культур), допол-
ненный новыми данными по изолированным штам-
мам в 1989–2000 гг. и в 2018 г., будет способствовать 
оптимизации мониторинговых исследований на 
основе изучения вариабельности фено- и генотипи-
ческих характеристик штаммов в сравнении с ток-
сигенными штаммами о1, изолированными из оос 
на других административных территориях страны, 
а также на основе данных о происхождении штам-
мов холерных вибрионов о1, о139 и отсутствия/на-
личия статистически достоверной связи между вы-
деляемостью штаммов V. cholerae о1 и V. cholerae  
nonо1/nonо139 на территории ростова-на-дону.

целью работы явилось изучение особенностей 
биологических свойств и характеристика штаммов 
холерных вибрионов, обнаруженных в оос на тер-
ритории ростова-на-дону за период 1989–2018 гг.

материалы и методы

объектами исследования являлись пробы воды 
поверхностных водоемов и сточных вод из де-
вяти стационарных точек (с.т.), закрепленных за 
ростовским-на-дону противочумным институтом в 
плане практической помощи: с.т. № 1 – р. дон, пра-
вый берег у державинского спуска, место сброса 
аварийных стоков; № 2 – р. темерник, устье впаде-
ния в р. дон, неорганизованное водопользование; 
№ 3 – сточные воды, городские очистные сооруже-
ния, приемная камера кнс № 4; № 4 – р. дон, пра-
вый берег у железнодорожно-автодорожного моста 
«западный обход», неорганизованное водопользо-
вание; № 5 – протока мертвый донец, левый берег, 
500 м ниже автодорожного моста (на кумжинскую 
рощу), место неорганизованного рекреационного 
водопользования; № 6 – р. темерник, ботанический 
сад, у моста, сброс сточных вод; № 7 – р. дон, правый 
берег, 200 м ниже впадения р. темерник (у железно-
дорожного моста), место сброса аварийных стоков; 
№ 8 – р. дон, правый берег, кировский спуск, напро-
тив здания экипажа № 2 рмк им. г.я. седова, место 
сброса аварийных стоков; № 9 – р. темерник, правый 
берег, в проекции жилого дома по ул. волоколамская, 
д. 1б. выделение, идентификацию и изучение био-
логических свойств культур V. cholerae, изолиро-
ванных в процессе мониторинга с 1989 по 2018 год, 
осуществляли бактериологическими, молекулярно-

биологическими и статистическими методами со-
гласно действующим нормативным документам, 
пцр проводили в соответствии с инструкциями к 
диагностическим препаратам на приборе «терцик 
мс-2» («днк-технология»). результаты обрабаты-
вали с помощью стандартного программного обе-
спечения Word 2010 и Statistica-10.

результаты и обсуждение

за изучаемый период в ходе проведения мони-
торинга исследовано 3219 проб воды поверхност-
ных водоемов и стоков (2882 и 337 соответственно). 
в результате выделено 73 штамма V. cholerae о1 и 
о139, из которых 67 штаммов – из поверхностных 
водоемов и 6 – из стоков (70 штаммов V. cholerae 
O1 и 3 штамма V. cholerae O139). из 70 штаммов 
V. cholerae O1 по 30 штаммов изолировано из рек 
дон и темерник, 4 – из протоки р. м. донец, 6 – 
из стоков, а из трех штаммов V. cholerae O139 один 
штамм – из р. темерник, два – из р. дон. наибольшее 
число штаммов (19) обнаружено в пробах воды из 
с.т. № 6, а наименьшее (3) – из с.т. № 8. три неток-
сигенных штамма V. cholerae O139 изолированы из 
с.т. № 6 и 7.

анализ показал, что в период 1989–1998 гг. 
изолирован только один нетоксигенный штамм 
V. cholerae O1 El Tor, а начиная с 1999 г. в пробах 
воды стали обнаруживаться штаммы V. cholerae раз-
личных биоваров, эпидзначимости и серогрупп (о1, 
о139), генетически измененные и неизмененные. 
при этом отмечалось выделение холерных вибрио-
нов о1 и о139 серогрупп, кроме 2011, 2012 и 2017 гг. 
вместе с тем статистически отмечена первая особен-
ность результатов мониторинга на холеру в ростове-
на-дону, которая заключалась в тенденции увеличе-
ния количества выделяемых штаммов V. cholerae о1 
с 1999 по 2018 год. 

сезонность обнаружения культур холерных 
вибрионов о1 и о139 серогрупп в водных оос 
ростова-на-дону в изучаемый период характеризо-
валась тем, что большинство штаммов изолировано 
в июле и августе (45,2 и 31,5 % соответственно), а 
в мае, июне и сентябре – 1,4, 12,3 и 9,6 % соответ-
ственно.

при идентификации изолированных культур о1 
и о139 серогрупп подтверждена их принадлежность 
к виду V. cholerae по таксономическим признакам 
и определены особенности биологических свойств. 
следует отметить, что в процессе мониторинга вы-
делен только один штамм, относящийся к классиче-
скому биовару, остальные – к V. cholerae о1 El Tor, 
что также является особенностью результатов про-
веденных исследований.

у изолированных штаммов V. cholerae о1 
(70 штаммов) принадлежность к серовару огава 
установлена у большинства штаммов – 51 (73,0 %), 
к серовару инаба – у 16 (23,0 %), к серовару 
гикошима – у 3 (4,0 %).
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все штаммы холерных вибрионов о139 серо-
группы относились к нетоксигенным.

обнаружение семи токсигенных штаммов на 
фоне эпидемического благополучия в ростове-на-
дону среди 70 штаммов о1 серогруппы явилось 
следующей особенностью биологических свойств 
выделенных культур. за изучаемый период монито-
ринговых исследований оос на территории россии 
на фоне эпидемического благополучия 78,0 % токси-
генных штаммов выделены в ростове-на-дону (семь 
из девяти штаммов), а два штамма (22,0 %) изоли-
рованы в санкт-петербурге (2005 г.) и таганроге 
(2011 г.). причем все девять токсигенных штаммов, 
выделенные на территории россии, относились к 
разным VNTR генотипам, за исключением трех 
штаммов, выделенных в ростове-на-дону в 2001 г., 
одного штамма, изолированного в 2014 г., и одного – 
в таганроге в 2011 г. токсигенные штаммы выделены 
однократно и при повторных исследованиях не об-
наруживались. нельзя обойти вниманием тот факт, 
что в литературе встречаются редкие эпизодические 
сообщения об обнаружении в водных оос токсиген-
ных штаммов холерных вибрионов о1 серогруппы 
при отсутствии больных и носителей [5, 6].

другая особенность полученных нами резуль-
татов заключалась в том, что среди токсигенных 
штаммов о1, выделенных на территории города, 
отмечалось наличие как генетически не изменен-
ных двух штаммов (V. cholerae сlassical – 1999 г. и 
V. cholerae El Tor – 2000 г.), так и большинства (пять 
штаммов) генетически измененных, содержащих в 
своем геноме гибридный профаг, имеющий ген rstR 
типа эльтор, и ген ctxB классического типа (2001, 
2003, 2014 гг.) [7]. кроме того, обнаружены неток-
сигенные штаммы с генетической характеристикой 
ctx– tcp+ (восемь), геномы которых содержали гены 
острова патогенности VPI при отсутствии полно-
ценного профага стхφ и RS1φ. однако у четырех 
из этих штаммов, выделенных в 2007 г., в геноме 
выявлен сайт интеграции стх профага attRS1 и 
полноценный pre CTX-элемент, содержащий гены 
cep, orfU, ace и zot. при генотипировании в расши-
ренном диапазоне детерминант факторов патоген-
ности по 43 генам у всех нетоксигенных штаммов 
с генетической характеристикой ctx– tcp– в геноме 
присутствовали гены: hcp, toxR, hapA, cef, tolQRA. 
остальные гены представлены в различных сочета-
ниях. проведенный биоинформационный анализ по 
результатам секвенирования токсигенных штаммов, 
выявленных в ростове-на-дону за изучаемый пери-
од, свидетельствовал об их заносном характере и 
превалирующей генетической изменчивости [8].

большинство (60) штаммов V. cholerae о1, вы-
деленных как в ростове-на-дону, так и на других 
административных территориях россии, резистент-
ны к холерным диагностическим фагам. вместе с 
тем особенностью полученных результатов является 
обнаружение двух нетоксигенных штаммов V. chole-
rae El Tor, чувствительных к классическому фагу. 

принадлежность к определенному фаготипу уда-
лось установить лишь у 13 (18,6 %) штаммов из 70, а 
именно: к 11-му фаготипу – у двух штаммов (15,4 %), 
к 13-му фаготипу – у четырех штаммов (30,7 %), к 
14-му фаготипу – у двух штаммов (15,4 %), к 16-му 
фаготипу – у пяти штаммов (38,5 %).

в ходе проведения мониторинга водных объек-
тов ростова-на-дону в период 1989–2018 гг. также 
выделено 1702 штамма V. cholerae nonо1/nonо139. 
из поверхностных водоемов изолировано 1644 штам-
ма, а из сточных вод – 58. наибольшее количество 
штаммов в изучаемый период выявлено в пробах из 
р. дон – 872 и р. темерник – 370. сезонность обнару-
жения культур V. cholerae nonо1/nonо139 из водных 
оос ростова-на-дону совпадала с сезонностью хо-
лерных вибрионов о1, о139. большинство штам-
мов изолировано в июле (28,0 %) и августе (25,0 %), 
меньшее количество (9,0 %) – в мае.

анализ динамики выделения штаммов V. chole-
rae nonO1/nonO139 из проб водных оос ростова-
на-дону с 1989 по 2018 год так же, как и в случае 
с холерными вибрионами V. cholerae O1, о139, 
продемонстрировал тенденцию к увеличению их  
количества. 

при сравнении данных с целью определения 
корреляции между выделением штаммов V. cholerae 
O1, о139 и V. cholerae nonO1/nonO139 из одних и 
тех же с.т. с 1989 по 2018 год выявлена «очень сла-
бая прямая связь», что можно объяснить нацелен-
ностью исследований на обнаружение штаммов о1, 
о139, не исключая возможность конкуренции между 
холерными вибрионами различных серогрупп, что 
требует дальнейшего исследования.

при серологическом типировании изучаемых 
штаммов V. cholerae nonо1/nonо139 определены 
представители 64 серогрупп, причем среди культур с 
определенной серологической принадлежностью до-
минировали пять серогрупп, которые обнаружены в 
пробах воды из всех с.т.: о67 (26,0 %), о76 (14,38 %), 
о75 (9,36 %), о53 (8,67 %) и о16 (11,0 %).

отмечено, что с 2009 по 2018 год 307 выделен-
ных штаммов холерных вибрионов давали положи-
тельный результат в реакции слайд-агглютинации на 
стекле с диагностической о1 холерной сывороткой, 
а в некоторых случаях и с типовыми сыворотками, 
но в конечном итоге идентифицированы с помощью 
реакции слайд-агглютинации с моноклональными 
антителами, их-тестов и, в некоторых случаях, с 
использованием пцр (V. cholerae nonо1/nonо139). 
при определении серологической принадлежности 
этих культур установлено, что они относились к 
14 серогруппам, среди которых преобладала о16.

при проведении исследования методом пцр-
генотипирования репрезентативной выборки штам-
мов V. cholerae nonO1/nonо139 генов основных 
факторов патогенности – ctxA и tcpА – у них не 
обнаружено. большинство штаммов V. cholerae  
nonO1/nonо139 отличалось от штаммов о1 се-
рогруппы меньшим набором генов дополнитель-
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ных факторов патогенности, что свидетельство-
вало о более низкой вероятности проявления ими  
вирулентности.

таким образом, проведенный ретроспективный 
анализ показал, что за последние 30 лет прослежи-
вается динамичная тенденция к количественному 
увеличению числа выделяемых из водных оос 
ростова-на-дону штаммов холерных вибрионов, ко-
торые относились к о1 серогруппе с доминировани-
ем среди штаммов V. cholerae El Tor представителей 
серовара огава.

проведенный анализ особенностей биологиче-
ских свойств выделенных штаммов о1 свидетель-
ствовал о завозном характере токсигенных штаммов, 
в то же время выделение нетоксигенных штаммов 
из одних и тех же водных объектов позволило гово-
рить о создавшихся условиях для их циркуляции на 
данной территории в течение нескольких лет. кроме 
того, результаты ретроспекции продемонстрирова-
ли многообразие антигенных вариантов V. cholerae 
nonO1/nonо139 различных серогрупп, циркули-
рующих в воде поверхностных водоемов и стоках в 
ростове-на-дону, а также появление на данной тер-
ритории с 2009 г. штаммов, атипичных по признаку 
агглютинабельности.

в связи с вышеизложенным отмечается необхо-
димость проведения динамичных многолетних ми-
кробиологических исследований на наличие холер-
ных вибрионов в поверхностных водоемах и стоках 
с оптимизацией методов исследования изолирован-
ных штаммов (углубленный анализ молекулярно-
биологических свойств), их сравнения со штаммами, 
выделенными на территории россии, и выяснения 
происхождения.
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пуТи Снижения КонТаминации на эТапах проиЗводСТва  
холерной химичеСКой ТаБлеТированной ваКцинЫ

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

цель работы – оценка степени контаминации холерной химической вакцины на этапах приготовления и 
определение путей ее снижения. материалы и методы. в работе использовали жидкие и лиофилизирован-
ные компоненты холерной химической вакцины: холероген-анатоксин и о-антигены штаммов Vibrio cholerae 
569в и Vibrio cholerae м-41, а также вспомогательные вещества (сахароза, тальк, кальция стеарат, крахмал). 
гранулирование осуществляли на аппарате, работающем по принципу псевдоожиженного слоя, GPCG 2 фир-
мы GLATT (германия). последующее таблетирование смеси проводили с помощью пресса MiniTabT фирмы 
LUXNER (германия). проведены исследования по оценке показателя «микробиологическая чистота» на стадиях 
изготовления холерной химической вакцины, таблеток, покрытых кишечнорастворимой оболочкой. наличие или 
отсутствие роста микроорганизмов на чашках петри с питательными средами оценивали визуально. результаты 
и обсуждение. выявлена динамика изменения микробной загрязненности на отдельных технологических ста-
диях производства вакцины. показано, что растворы антигенов в процессе выделения подвержены микробной 
контаминации, что связано с использованием при осаждении антигенов сульфата аммония и нестерильной воды 
на стадии диализа. стерильность полуфабрикатов достигалась двухэтапной фильтрацией холерогена-анатоксина 
и стерилизацией о-антигенов V. cholerae 569в и V. cholerae м-41 текучим паром при (100±1) °с в течение 30 мин. 
для снижения микробной контаминации на технологической стадии гранулирования установлены дополнитель-
ные фильтры тонкой очистки в системе подачи воздуха. далее провели сравнительное определение микробиоло-
гической чистоты серий вакцины, полученных методами прямого прессования и с предварительным гранулиро-
ванием. экспериментально показано, что применение гранулирования компонентов таблеточной смеси холерной 
вакцины приводит к снижению уровня бактериальной контаминации и улучшает показатели микробиологиче-
ской чистоты в готовой лекарственной форме.

Ключевые слова: холерная химическая вакцина, технология, таблетка, контаминация, микробиологическая 
чистота.
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A.Yu. Ul’yanov, O.D. Klokova, O.V. Gromova, V.R. Vol’nikov, O.A. Volokh, A.K. Nikiforov
Ways to Reduce the Level of Contamination at the stages of tableted Chemical  
Cholera Vaccine Production
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”, Saratov, Russian Federation

Abstract. Objective of the study was an assessment of the degree of contamination of cholera chemical vaccine at 
the stages of preparation and determination of the ways to reduce it. Materials and methods. Liquid and lyophilized 
components of the cholera chemical vaccine used in the study: cholerogen-anatoxin and O-antigens of Vibrio cholerae 
569B and V. cholerae M-41 strains, as well as auxiliary substances (sucrose, talc, calcium stearate, starch). Granulation 
was carried out in a device that works on a fluidized bed principle, GPCG 2 (GLATT, Germany). Subsequent tabletizing 
of the mixture was performed using MiniTabT compression machine (LUXNER, Germany). Studies were conducted on 
the evaluation of “microbiological purity” at the stages of manufacturing of the cholera chemical vaccine, tablets coated 
with an enteric coating. Positive or negative growth of microorganisms on Petri dishes with nutrient media was deter-
mined on visual inspection. Results and conclusions. The dynamics of changes in microbial contamination at certain 
technological stages of vaccine production has been revealed. It is shown that the solutions of antigens in the process of 
separation are subject to microbial contamination which is associated with the use of ammonium sulfate during precipi-
tation and non-sterile water at the stage of dialysis. Sterility of semi-finished products has been achieved through two-
phase filtration of choleragen-anatoxin and sterilization of O-antigens of V. cholerae 569B and V. cholerae M-41 strains 
with flowing steam at (100±1) °C for 30 minutes. In order to decrease microbial contamination at the stage of granulation 
additional fine filters were installed in the air-supply system. Further on comparative assessment of microbial purity of 
vaccine batches obtained using both, direct compression and preliminary granulation, was carried out. It has been experi-
mentally demonstrated that granulation of the components of a tablet mixture of cholera vaccine leads to a decrease in 
the level of bacterial contamination and improves the microbiological purity of the finished dosage form.

Key words: chemical cholera vaccine, technology, tablet, contamination, microbiological purity.
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в связи с эпидемиологической ситуацией по хо-
лере в россии и в мире существует необходимость 
ее специфической профилактики [1–4]. в 2001 г. в 
россии вакцинация против холеры включена в ка-
лендарь профилактических прививок по эпидеми-
ческим показаниям (приказ минздрава россии от 
27.07.2001 № 229). холерная химическая вакцина, 
разработанная в роснипчи «микроб» и лицензи-
рованная на территории россии, представляет собой 
смесь лиофилизированных холерогена-анатоксина 
и о-антигенов, полученных из инактивированных 
формалином бульонных культур холерных вибрио-
нов о1 серогруппы, – Vibrio cholerae 569в класси-
ческого биовара серовара инаба и V. cholerae м-41 
классического биовара серовара огава [5]. 

процесс приготовления холерной химической 
вакцины является сложным и многостадийным. на 
первом этапе проводится культивирование штаммов 
V. cholerae с целью получения антигенов; далее сле-
дует выделение иммуногенов; стерилизация жидких 
специфических антигенов; получение лиофильно 
высушенных антигенных фракций; стерилизация и 
смешивание компонентов таблеточной смеси, табле-
тирование путем прямого прессования или с пред-
варительным гранулированием, покрытие таблетки 
кишечнорастворимой оболочкой согласно норматив-
ной документации на вакцину. в качестве вспомога-
тельных веществ используются следующие напол-
нители: сахароза, крахмал, тальк, кальций стеарат. 
в качестве кишечнорастворимой оболочки исполь-
зовали ацетилфталилцеллюлозу. 

многостадийность технологии производства и 
многокомпонентность таблеток вакцины обусловли-
вают возможность контаминации препарата посто-
ронней микрофлорой, что требует контроля на каж-
дой стадии, уменьшение рисков контаминации вак-
цины позволит улучшить ее качество [6, 7]. решение 
проблемы микробиологической чистоты таблеточ-
ной смеси на этапах получения готовой лекарствен-
ной формы вакцины является актуальным [8]. 

целью данной работы явилась оценка степени 
контаминации вакцины на этапах приготовления и 
определение путей ее снижения.

материалы и методы

в работе использовали жидкие и лиофилизиро-
ванные компоненты холерной химической вакцины: 
холероген-анатоксин и о-антигены, полученные из 
инактивированных формалином бульонных культур 
холерных вибрионов V. cholerae 569 в классического 
биовара серовара инаба и V. cholerae м-41 о1 серо-

группы классического биовара серовара огава; в ка-
честве вспомогательных веществ применяли сахаро-
зу, тальк, кальция стеарат, крахмал картофельный.

гранулирование компонентов вакцины про-
водили на грануляторе, работающем по принципу 
псевдоожиженного слоя, GPCG 2 фирмы GLATT 
(германия). таблетирование осуществляли на табле-
точном прессе MiniTabT (германия). 

оценку качества вакцины по показателю «мик-
робиологическая чистота» осуществляли в соответ-
ствии с гФ XIV [9]. микробиологическую чистоту 
определяли в смеси, приготовленной при растирании 
в ступке 5 таблеток вакцины в 20 мл 0,9 % раство-
ра натрия хлорида. полученную смесь в количестве 
по 0,2 мл высевали на 5 чашек петри с мясопептон-
ным агаром, содержащим (4±1) % крови и 10 чашек 
с мясопептонным агаром. 1 мл смеси высевали в 
50 мл 10 % желчного бульона. посевы выдержива-
ли в течение 48 ч при температуре (37±1) °с. через 
48 ч пробы с желчного бульона в количестве 0,2 мл 
высевали на 5 чашек петри с агаром эндо и выдер-
живали в течение 48 ч при (37±1) °с. наличие или 
отсутствие роста микроорганизмов на чашках петри 
с питательными средами оценивали визуально.

результаты и обсуждение

оценка степени контаминации антигенов и 
вспомогательных материалов на этапах приготовле-
ния вакцины до и после стерилизации стала первым 
этапом нашей работы. согласно способу получения 
пероральной химической вакцины стерилизацию 
термостабильного о-антигена перед сублимацией 
проводили текучим паром при (100±1) °с в течение 
30 мин, а холерогена-анатоксина – стерилизующей 
фильтрацией. в лиофилизированных фракциях опре-
деляли содержание антигенов и конструировали таб-
летки. предварительно вспомогательные вещества 
(сахар, крахмал, тальк) стерилизовали во флаконах 
объемом 200 мл в сухожаровом шкафу при темпера-
туре (120±2) °с в течение 20 мин. 

на анализ брали количество вещества, экви-
валентное одной таблетке вакцины. в результате 
определения количества условно-патогенных ми-
кроорганизмов в образцах вспомогательного сырья 
(сахароза, крахмал, тальк, кальция стеарат) выявле-
на низкая микробная загрязненность компонентов 
(наибольшее количество кое содержали образцы 
сахарозы – (78±7)). обработка вспомогательно-
го сырья в сухожаровом шкафу при температуре 
(120±2) °с в течение 20 мин приводила к получе-
нию стерильных образцов.
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в большей степени контаминации были подвер-
жены растворы антигенов в процессе выделения, что 
связано с использованием на стадии осаждения несте-
рильного сульфата аммония и нестерильной воды на 
стадии диализа. так, образцы холерогена-анатоксина 
до стадии стерилизации содержали (740±28) кое 
условно-патогенных микроорганизмов, образцы 
о-антигенов инаба и огава – (348±20) кое. следует 
отметить, что разработанные методы стерилизации 
растворов антигенов, в том числе двухэтапная филь-
трация холерогена-анатоксина, приводят к получе-
нию стерильных полуфабрикатов. таким образом, 
антигены вакцины и вспомогательные компоненты к 
процессу таблетирования были стерильны. 

далее нами изготовлены серии вакцины с ис-
пользованием метода прямого прессования и предва-
рительного гранулирования для получения таблеток. 
в соответствии с нормативной документацией во 
время технологического процесса смеситель, грану-
лятор, вибропривод, таблеточный пресс и установку 
для нанесения покрытия на таблетки обрабатывали 
96° спиртом. после таблетирования производили на-
несение ацидорезистентного покрытия в дражиро-
вочном котле. 

в процессе приготовления таблеток методом 
прямого прессования в смеситель помещали сначала 
вспомогательные компоненты вакцины и тщательно 
перемешивали в течение 15 мин. далее прибавляли 
небольшими порциями 2,5 % раствор крахмального 
клейстера при постоянном перемешивании. после 
этого к смеси добавляли специфические компо-
ненты (лиофилизированные холероген-анатоксин и 
о-антигены инаба и огава) в рассчитанных коли-
чествах и тщательно перемешивали в течение 10–
15 мин. полученную смесь высушивали в термоста-
те, периодически перемешивая в течение 30–60 мин 
при температуре (35±2) °с, затем смесь таблетиро-
вали. результаты определения бактериальной конта-
минации пяти серий готовой лекарственной формы, 
полученной методом прямого прессования, показа-
ли, что количество кое непатогенной микрофлоры 
в среднем составляло (187,2±15) на таблетку. в со-
ответствии с установленными требованиями в гото-
вой лекарственной форме не допускается наличие 
патогенной микрофлоры и регламентируется нали-
чие непатогенной микрофлоры (не более 1·103 коло-
ний) [9]. 

далее были изготовлены пять серий вакцины 
с предварительным гранулированием компонен-
тов. приготовление гранул проводили на аппарате 
GPCG 2 LabSystem, в котором процесс гранулиро-
вания материалов производится методом псевдоо-
жиженного слоя с подачей связующего вещества 
сверху [10]. как известно из литературы [6], на ста-
дии гранулирования фактором риска является пода-
ча нестерильного воздуха. для снижения микробной 
контаминации на данной технологической стадии 
установили дополнительные фильтры тонкой очист-

ки в системе подачи воздуха и проводили обработку 
спиртом фильтра для таблеточной смеси гранулято-
ра. далее определяли микробиологическую чистоту 
полученных серий. результаты определения бакте-
риальной контаминации пяти серий готовой лекар-
ственной формы, полученной методом предвари-
тельного гранулирования, показали, что количество 
кое непатогенной микрофлоры в среднем составля-
ло (112,8±12). 

в результате проведенной работы показано, что 
таблетки вакцины, полученные методом предвари-
тельного гранулирования компонентов таблеточ-
ной смеси, имеют значительно лучшие показатели 
микробиологической чистоты. установка дополни-
тельных фильтров тонкой очистки в системе подачи 
воздуха на данной технологической стадии привела 
к снижению уровня бактериальной контаминации 
таблеток.

таким образом, введение дополнительного 
оборудования в технологическую схему получения 
вакцины не привело к повышению микробиологи-
ческого загрязнения. точное выполнение методов 
стерилизации, улучшение технологических схем по-
лучения препарата позволяют получать иммунобио-
логические лекарственные препараты надлежащего 
качества.
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Уважаемые коллеги!

25 июня 2020 г. начал работу российский портал препринтов по COVID-19 – 
COVID-19 PREPRINTS. 

адрес портала: https://covid19-preprints.microbe.ru/ 

портал создан с целью оперативного представления результатов научных ис-
следований и наблюдений из практики по COVID-19 научному медицинскому со-
обществу. 

на портале могут размещать свои препринты как отечественные, так и зарубеж-
ные авторы, включая исследователей из стран снг, еаэс, Шос.

принимаются для размещения препринты на русском и английском языках по 
широкому кругу вопросов, связанных с новой коронавирусной инфекцией, в том 
числе по эпидемиологии, диагностике, клинике, лечению и профилактике.

размещение препринтов на портале COVID-19 PREPRINTS дает авторам уни-
кальную возможность допечатного представления своих материалов по COVID-19 
медицинскому сообществу для ознакомления и широкого обсуждения.

каждому размещенному на портале препринту присваивается DOI, что обеспе-
чивает возможность корректного цитирования препринта.

правила работы с порталом размещены в соответствующем разделе.


