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При обследовании 4 122 пациентов с различными клиническими формами энтеровирусной инфекции (ЭВИ) в 
период 2017–2018 гг. тип энтеровируса был установлен в 2 753 случаях. Идентифицированы вирусы 42 типов, 
относящиеся к видам Enterovirus A-В-С. Соотношение видов ЭВ-А:ЭВ-В:ЭВ-С составило 51,29:47,06:1,65 %. 
В образцах из 413 ООС идентифицированы неполиомиелитные энтеровирусы 29 типов, три из которых – 
СА14, ЭВА76 и ЕСНО25 не были обнаружены в данный период у больных с ЭВИ. Доминирующим агентом в 
этиологической структуре ЭВИ в 2017 г. на большинстве территорий был вирус Коксаки А6, обусловивший 
резкий подъем заболеваемости экзантемными формами; ведущими этиологическими агентами энтеровирус­
ного менингита (ЭВМ) являлись вирусы ЕСНО30, ЕСНО9, ЕСНО18. В 2018 г. в целом по России наблюдалось 
снижение заболеваемости как всеми формами ЭВИ, так и ЭВМ вследствие снижения активности циркуляции 
эпидемических вариантов вирусов Коксаки А6 и ЕСНО30. Эпидемический процесс ЭВМ в 2018 г. поддерживал­
ся активизировавшимися или сохранившими активность вирусами ЕСНО6, Коксаки В5, ЕСНО9, ЕСНО18 и 
другими вирусами вида Энтеровирус В. Сохраняющийся относительно высокий уровень заболеваемости экзан­
темными формами ЭВИ помимо вируса Коксаки А6 поддерживался активизировавшимися вирусами Коксаки 
А16, Коксаки А5 и другими вирусами вида Энтеровирус А. Результаты филогенетического анализа последо­
вательностей генома доминировавших этиологических агентов ЭВИ указывают, что в 2018 г. состоялся мно­
жественный занос эпидемических вариантов энтеровирусов на территорию РФ, поддержавший эпидпроцесс 
ЭВИ/ЭВМ в целом по РФ и вызвавший осложнение эпидситуации в ряде субъектов. Не исключено, что этим 
событиям способствовал приезд большого числа болельщиков на Чемпионат мира по футболу 2018 и безвизо­
вый въезд на территорию РФ для этой категории туристов до конца года. 
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Type of enterovirus was detected in 2753 cases when examining 4122 patients with various clinical forms of enterovirus 
infection (EVI) during the 2017-2018 period. We identified viruses of 42 types belonging to Enterovirus A-B-С species. 
The ratio of EV-A: EV-B: EV-C species was 51.29 percent: 47.06 percent: 1.65 percent. In 413 environment samples 29 
non-polio enteroviruses were identified, three of which, CA14, EVA76 and ECHO25, were not detected in the period in 
patients with EVI. The Coxsackie A6 virus, which caused a drastic increase in the morbidity of exanthema forms was 
the dominant agent in the etiological structure of EVI in 2017 in most areas; the leading etiological agents of enteroviral 
meningitis (ECM) were the ECHO30, ECHO9, ECHO18 viruses. There was a decrease in the morbidity of both all 
forms of EVI and computers due to a decrease in the activity of the circulation of epidemic variants of the Coxsackie A6 
and ECHO30 viruses as a whole in Russia in 2018. The computer epidemic process in 2018 was supported by the become 
active or remained active viruses of ECHO6, Coxsacke B5, ECHO9, ECHO18 and other viruses of the Enterovirus B 
species. The remaining relatively high morbidity of exanthema forms of EVI in addition to the Koksaki A6 virus was 
supported by the activated viruses Koksaki A16, Koksaki A5 and other viruses of the Enterovirus A species. The results 
of phylogenetic analysis of genome sequences that dominated etiological agents of EVI indicate that in 2018 there was 
a multiple importation of enterovirus epidemic variants into the territory of the Russian Federation, which supported 
the EVI / computer epidemiological process in the Russian Federation as a whole and caused a complication of the 
epidemiological situation in a number of subjects. It is possible that these events contributed to the arrival of a large 
number of fans at the 2018 FIFA World Cup and visa-free entry into the territory of the Russian Federation for this 
category of tourists until the end of the year.
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Энтеровирусные инфекции человека – это 
группа инфекционных заболеваний, вызывае-
мых вирусами видов Enterovirus A-D (EV-A-D, 
более ста представителей) рода Enterovirus 
семейства Picornaviridae [20].

Энтеровирусные инфекции (ЭВИ) могут 
различаться по клиническим проявлениям и 
тяжести течения: от бессимптомной инфекции 
или легких лихорадочных состояний до серьез-
ных мультисистемных заболеваний, сопрово-
ждающихся поражением сердечно-сосудистой 
и центральной нервной системы. Благодаря 
особенностям молекулярной организации 
энтеровирусов в процессе их эволюции мо-
гут формироваться штаммы с повышенной 
нейровирулентностью или нетипичной па-
тогенностью, обладающие при этом эпиде-
мическим потенциалом. В последние годы в 
Европейских странах, в том числе и в России, 
регулярно происходят вспышки асептического 
менингита, чаще всего вызываемого вирусом 
ЕСНО30 [4, 6, 9, 10]. Начиная с 2008 г. в 
мире распространяются атипичные формы 
инфекции, обусловленные вирусом Коксаки 
А6 (CV-A6), протекающие с необычными 
кожными проявлениями [18]. В недавнем 
прошлом по всему миру регистрировались 
вспышки, связанные с энтеровирусами EV-
A71, EV-D68 и др. Эти вспышки привлекли 
внимание специалистов в связи с повышенной 
частотой неврологических проявлений, значи-
тельной долей тяжелых случаев и летальных 
исходов [15, 16]. В связи с вышесказанным 
систематическое глобальное наблюдение за 
циркуляцией энтеровирусов, анализ спектра 
и установление особенностей смены типов 
и генотипов возбудителей энтеровирусных 
инфекций имеет значение для слежения за 
формированием и распространением эпиде-
мических вариантов энтеровирусов, что, в 
свою очередь, важно для разработки каче-
ственных критериев прогнозирования роста 
заболеваемости энтеровирусной инфекцией.

В многолетней динамике заболеваемость 
энтеровирусной инфекцией в России харак-
теризуется общей тенденцией к росту. Так, 
самый высокий подъем за период 2006–2016 гг. 
наблюдался в 2013 г. [6, 7]. В 2017 г. была 
зафиксирована заболеваемость всеми формами 
ЭВИ, превысившая уровень 2013 г., в ряде 
субъектов были отмечены рекордные показатели 
заболеваемости ЭВМ. В 2018 г. заболеваемость 

ЭВИ снизилась по сравнению с 2017 г. в 1,7 
раза (ЭВМ – в 1,6 раза); особенностью сезона 
этого года стала повышенная миграционная 
активность населения, связанная с безвизовым 
въездом в РФ и перемещением внутри страны 
болельщиков Чемпионата мира по футболу.

Цель исследования – установить этио-
логическую структуру различных клиничес
ких форм энтеровирусной инфекции, дать 
молекулярно-генетическую характеристику 
эпидемических вариантов неполиомиелитных 
энтеровирусов, выявленных в 2017–2018 гг.

Материалы и методы. В работе были 
исследованы 4 122 образца биоматериала от 
пациентов с различными клиническими фор-
мами ЭВИ, поступившего из ФБУЗ Центров 
гигиены и эпидемиологии в 83 субъектах 
Российской Федерации и 413 проб ООС.

Определение типа энтеровирусов прово-
дили методом частичного секвенирования 
области VP1 генома [17].

Выравнивание нуклеотидных последо-
вательностей, построение дендрограмм и 
анализ филогенетических взаимоотношений 
осуществляли с использованием программ-
ного обеспечения MEGA 5.0 [19] и пакета 
программ Beast v1.8.1 [12]. Группы последо-
вательностей с бутстреп-поддержкой менее 70 
или апостериорной вероятностью узла менее 
0,95 при анализе не учитывались.

Результаты исследования. Тип энтеровируса 
был установлен в 2 753 случаях ЭВИ (таблица).

В 2017 г. у пациентов было идентифици-
ровано 35 типов неполиомиелитных энтеро-
вирусов. Соотношение видов ЭВА:ЭВВ:ЭВС 
составило 57,03:42,13:0,8 %. В образцах из 
ООС идентифицированы неполиомиелитные 
энтеровирусы 17 типов, один из которых – 
ЭВА76 – не был обнаружен у больных с ЭВИ. 
В целом в 2017 г. на территории Российской 
Федерации (РФ) установлена циркуляция не-
полиомиелитных энтеровирусов 36 типов [2].

В 2018 г. идентифицировано 37 типов не-
полиомиелитных энтеровирусов. Соотношение 
вирусов видов ЭВА:ЭВВ:ЭВС составило 
45,61:53,06:1,25 %. В образцах из ООС иденти-
фицированы неполиомиелитные энтеровирусы 
25 типов, 5 из которых – СА14, ЭВА76, Е3, 
Е12, Е24 – не были обнаружены у больных 
с ЭВИ. Суммарно в 2018 г. на территории 
России была установлена циркуляция непо-
лиомиелитных энтеровирусов 42 типов [5].

Таблица. Исследование клинических материалов, поступивших в Центры в 2017–2018 гг. 
Table. Study of clinical materials received at the Centers in 2017–2018

Федеральный округ
2017 2018 Итого

Обследовано Тип определен Обследовано Тип определен Обследовано Тип определен
ЦФО 262 183 154 108 416 291
СЗФО 157 127 160 138 317 265
ПФО 455 279 417 282 872 561
ЮФО 80 51 94 68 174 119
СКФО 36 34 18 14 54 48
УФО 464 273 317 263 781 536
СФО 399 247 321 213 720 460
ДФО 466 239 322 234 788 473
Всего 2319 1433 1803 1320 4122 2753
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У пациентов с экзантемными формами 
ЭВИ выявлялись преимущественно вирусы 
вида ЭВА: Коксаки А2-8, А10, А16, ЭВА71. 
Наибольшее распространение в 2017–2018 гг. 
получил вирус Коксаки А6. В 2017 г. этот ви-
рус был выявлен у больных с экзантемными 
формами ЭВИ на территории 64 субъектов 
всех федеральных округов РФ, в том числе 
в 42 очагах групповой заболеваемости экзан-
темой, герпангиной, ОРВИ. Этот вирус был 
в числе ведущих агентов в этиологической 
структуре ЭВИ на всех территориях с са-
мой высокой заболеваемостью. Доля вируса 
Коксаки А6 среди всех типированных энте-
ровирусов, составила 35,5 %. В 2018 г. число 
случаев, связанных с вирусом Коксаки А6, 
сократилось. Тем не менее он остался самым 
многочисленным и распространенным среди 
идентифицированных энтеровирусов и был 
выявлен на территории 35 субъектов всех фе-
деральных округов РФ, но преимущественно 
на территории Урала, Сибири и Дальнего 
Востока. Доля этого вируса составила 13,8 %.

В 2018 г. вирус Коксаки А6 получил 
наибольшее распространение в Уральском, 
Сибирском и Дальневосточном округах; на 
территории Европейской части России среди 
возбудителей экзантемных форм ЭВИ доми-
нирующее положение занял вирус Коксаки 
А16, значительно выросла активность вируса 
Коксаки А5.

В 2017 г. проводилось исследование мате-
риала от заболевших ЭВИ после посещения 
зарубежных стран: 34 – из Турции, 5 – из 
Вьетнама, 3 – из Туниса. Тип энтеровируса 
был установлен в 35 случаях. Наибольшую 
долю идентифицированных штаммов составил 
вирус Коксаки А6 (27 штаммов), который 
завозился из всех трех стран. Помимо вируса 
Коксаки А6 из Турции был прослежен завоз 
вирусов Коксаки А2 (1 случай), Коксаки А4 
(1 случай), Коксаки А10 (2 случая); из Вьетнама 
– Энтеровируса С104; из Туниса – вируса 
ЕСНО11 и Энтеровируса А71 генотипа С1.

В результате филогенетического анализа 
установлено, что все случаи Коксаки А6-
инфекции в России, начиная с 2014 г., были 
связаны с вирусом недавно сформировавше-
гося генотипа, который в настоящее время 
имеет пандемическое распространение, а в 
РФ активно проявляется при вспышечной и 
спорадической заболеваемости энтеровирусной 
экзантемой, герпангиной и малыми формами 
ЭВИ, начиная с 2012 г. [2–5].

В 2018 г. отмечен рост активности цир-
куляции и распространение вируса Коксаки 
А16, который занял второе место среди воз-
будителей ЭВИ. Его доля составила 12,11 %; 
вирус был идентифицирован на территории 33 
субъектов всех ФО. Наибольшее эпиднеблаго-
получие по ЭВИ, связанное с этим вирусом, 
наблюдалось в Сахалинской области, где была 
зафиксирована самая высокая в 2018 г. забо-
леваемость ЭВИ в России. Ранее повышенная 
активность циркуляции вируса Коксаки А16, 
сопровождавшаяся формированием очагов 
групповой заболеваемости на ряде терри-
торий, наблюдалась в 2011 г. [1]. Согласно 

классификации C. Hassel с соавторами [12], в 
России за период наблюдений была отмечена 
циркуляция вируса Коксаки А16 генотипов 
В1 и D (рис. 1). Внутри обозначенных ге-
нотипов российские штаммы, выделенные в 
2017–2018 гг., вместе с различными современ-
ными зарубежными изолятами сформировали 
несколько монофилетических кластеров. Это 
иллюстрирует генетическую неоднородность 
российской популяции вируса Коксаки А16 
и свидетельствует о множественных заносах 
этого вируса на территорию страны из разных 
географических зон.

У больных ЭВМ в 2017 г. были выявлены 
энтеровирусы 17 типов, в 2018 г. – 24 типов, 
преимущественно вида ЭВВ (рис. 2).

В 2017 г. ведущими этиологическими 
ЭВМ являлись вирусы ЕСНО30, ЕСНО9, 
ЕСНО18. В 2018 г. среди возбудителей ЭВМ 
на территории Европейской части России 
сохранилась активность циркуляции виру-
са ЕСНО30, на территории Урала, Сибири 
и Дальнего востока этот вирус выявлялся 
значительно реже, чем в 2017 г. В целом 
по России выросла активность циркуляции 
вирусов ЕСНО6, Коксаки В4 и В5, сохра-
нили активность вирусы ЕСНО9 и ЕСНО18. 
Именно с вирусом ЕСНО6 связан много-
кратный рост заболеваемости ЭВИ и ЭВМ 
в Калининградской области, в Хабаровском 
крае, где в 2018 г. также был зафиксирован 
значительный рост числа случаев ЭВИ/ЭВМ, 
этот вирус составил наибольшую долю среди 
этиологических агентов. 

Вирус ЕСНО30 по итогам молекуляр-
но-генетических исследований, проведенных 
в 2017 г., был выявлен у больных серозным 
менингитом и ЭВИ в 21,62 % случаев на 
территории 29 субъектов РФ, в том числе в 
24 очагах групповой заболеваемости.

В результате филогенетического анализа 
было установлено, что большинство штаммов 
вируса ЕСНО30, идентифицированных в 2017 г. 
на территориях ХМАО-Югры и Тюменской 
области, а также некоторые штаммы из 
Ростовской, Омской и Саратовской областей, 
Красноярского края и Республики Коми 
относятся к генотипу h, имеют 99,4–100 % 
гомологии нуклеотидных последовательностей 
и формируют на филогенетическом дереве мо-
нофилетическую группу отдельно от штаммов 
вируса ЕСНО30 генотипа h, идентифицирован-
ных в России в 2012–2016 гг. Штаммы вируса 
ЕСНО30 генотипа h, который в настоящее 
время имеет пандемическое распространение, 
относятся к новому для России геноварианту 
вируса ЕСНО30-h (условно Е30h/2017-RU4). 
По всей вероятности, этот вариант вируса 
сформировался в результате отдельного заноса 
на территорию РФ, ориентировочно в конце 
2016 – начале 2017 г. Именно этот геновариант 
вируса ЕСНО30 обусловил эпидемический 
подъем заболеваемости ЭВМ в ХМАО-Югре 
и Тюменской области.

Российские штаммы вируса ЕСНО30 
генотипа Е30h/2017-RU4 имели наибольшую 
гомологию нуклеотидных последовательнос
тей со штаммами ЕСНО30, выделенными  
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Рис. 1. Филогенетические взаимоотношения штаммов вируса Коксаки А16, идентифицированного  
в Российской Федерации в 2017–2018 гг. Жирным шрифтом отмечены штаммы,  

идентифицированные в России: ● – в 2017 г., ▲ – в 2018 г.
Fig. 1. Phylogenetic interactions of Coxsackie A16 viruses strains indentified in the Russian Federation  

in 2017–2018. In bold are strains indentified in Russia: ● – 2017, ▲ – 2018.
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в США в 2017 г. и в Китае в 2015–2016 гг. При 
выезде специалистов Центров в Тюменскую 
область в августе 2017 г. были установлены 
факты проживания на данных территориях 
большого числа мигрантов из Средней Азии 
(в т. ч. из граничащих с Китаем Казахстана и 
Таджикистана) и подтопления весной 2017 г. 
ряда территорий, пограничных с Казахстаном. 
Полученные результаты филогенетического 
анализа в совокупности с фактами эпидемио-
логического расследования определяют высо-
кую вероятность заноса нового геноварианта 
вируса ЕСНО30 эпидемического генотипа h 
на территорию Тюменской области и ХМАО-
Югры из стран Средней Азии. 

Вирус ЕСНО30 субгенотипа Е30h/2013-RU1, 
с которым был связан эпидемический подъем 
заболеваемости ЭВМ во многих субъектах 
РФ в 2013–2016 гг. и циркуляция которого 
фиксируется на территории России, начиная 
с 2012 г. ежегодно, в 2017 г. продолжал цир-
кулировать преимущественно на территории 
Европейской части РФ. С вирусом этого ге-
новарианта было связано эпиднеблагополучие 
по ЭВМ в Самарской области.

Вирус ЕСНО30, по итогам молекуляр-
но-генетических исследований, проведенных 
в 2018 г., был выявлен у больных серозным 
менингитом и ЭВИ в 11,26 % (в 2017 г. 21,6 %) 
случаев на территории 23 субъектов РФ.

В 2018 г. на территории России было 
зафиксировано возобновление циркуляции 
эпидемического варианта вируса ЕСНО30 
– ЕСНО30 генотипа е (рис. 3). Это вариант 
вируса ЕСНО30 был выявлен при спорадичес
кой и групповой заболеваемости ЭВИ/ЭВМ 

на территории 15 субъектов РФ: в Республике 
Карелия, Пермском крае, Владимирской, 
Калининградской, Курганской, Московской, 
Нижегородской, Новгородской, Новосибирской, 
Саратовской, Свердловской, Тюменской 
областях, ХМАО-Югре, Санкт-Петербурге. 
Филогенетический анализ штаммов вируса 
ЕСНО30 показал, что штаммы ЕСНО30 
генотипа е, выявленные в 2018 г. в трех 
субъектах европейской части РФ, в 2016 г. 
– в Краснодарском крае, в 2013–2014 гг. – 
в некоторых странах Европы и в 2016 г. в 
США, образуют монофилетический кластер, 
отдельно от штаммов ЕСНО30 генотипа е, 
вызвавших подъем заболеваемости ЭВМ в ряде 
субъектов РФ в 2007–2009 гг. и продолжавших 
циркулировать до 2011 г. Это свидетельствует 
в пользу того, что возобновление циркуля-
ции вируса ЕСНО30 генотипа е в России 
является следствием нового заноса этого 
эпидемического варианта вируса ЕСНО30 
на территорию страны.

Вирус ЕСНО30 генотипа h в 2018 г. про-
должил циркуляцию, его штаммы были иден-
тифицированы при спорадической заболевае-
мости и в очагах ЭВИ/ЭВМ на территории 13 
субъектов РФ: Алтайского, Краснодарского и 
Пермского краев, Белгородской, Кемеровской, 
Курганской, Новосибирской, Свердловской, 
Тульской и Тюменской областях, ХМАО-
Югре, Ямало-Ненецком АО, г. Севастополь.

Следует отметить, что в 2018 г. на терри-
тории РФ впервые зафиксирована циркуляция 
редкого, «старого» генотипа вируса ЕСНО30 
– ЕСНО30 генотипа b. Циркуляция этого 
вируса в мире наблюдалась лишь трижды: 

 Рис. 2. Типы энтеровирусов, обнаруженные у больных энтеровирусным менингитом
Fig. 2. Types of enteroviruses detected in patients with enterovirus meningitis 
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Рис. 3. Филогенетические взаимоотношения штаммов вируса ЕСНО30 генотипа е,  
идентифицированного в Российской Федерации в 2018 г.

Fig. 3. Phylogenetic interactions of strains of the virus ЕСНО30 genotype e indentified  
in the Russian Federation in 2018
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в 1995 г. на Филиппинах, в 2003–2004 гг. 
в Южной Корее, в 2009–2010 г. в Японии. 
В 2018 г. вирус ЕСНО30 генотипа b был 
идентифицирован у одного больного ЭВМ 
в Краснодарском крае, нескольких больных 
менингитом из Карелии и в очаге ЭВИ/ЭВМ 
в Тамбовской области [5].

В 2017 г. при исследовании материалов от 
спорадических больных серозным менингитом 
и из очагов ЭВИ/ЭВМ в Саратовской области 
был выявлен вирус ЕСНО18. Энтеровирус 
этого типа последние годы относительно 
редко обнаруживался в России у больных 
ЭВИ, исключительно при спорадической 
заболеваемости. За последнее десятилетие 
это первое в РФ обострение эпидситуации, 
сопровождавшееся формированием множе-
ственных очагов групповой заболеваемости 
ЭВМ, связанное с вирусом ЕСНО18. Кроме 
Саратовской области вирус ЕСНО18 был 
идентифицирован при изучении двух груп-
повых заболеваний ЭВИ (СМ и ОКИ) в 
Красноярском крае.

В 2017–2018 гг. продолжилась циркуля-
ция вируса ЕСНО9, который был одной из 
ведущих причин подъема заболеваемости 
ЭВМ в РФ в 2016 г. В сезон 2017 г. вирус 
ЕСНО9 был идентифицирован у больных 
серозным менингитом на территории девяти 
субъектов РФ (преимущественно в тех, где 
наблюдался рост или сохранился высокий 
уровень заболеваемости ЭВМ) и в двух очагах 
групповой заболеваемости серозным менин-
гитом в Ленинградской области и Удмуртской 
Республике. 

C вирусом ЕСНО6 был связан значитель-
ный рост заболеваемости ЭВМ в Сахалинской  

и Калининградской областях в 2018 г. По 
итогам года, этот вирус выявлялся в оча-
гах ЭВМ и спорадической заболеваемости 
ЭВИ/ЭВМ в 32 субъектах РФ, из них 21 – в 
Европейской части России.

В результате филогенетического анализа 
установлено, что идентифицированные в 
2018 г. штаммы вируса ЕСНО6 принадлежат 
двум генотипам – С1 и С7 [5]. Большинство 
российских штаммов генотипа ЕСНО6-С7 
имели близкое родство и образовали монофи-
летический кластер с вирусом, выделенным 
в Великобритании из сточной воды в 2017 г. 
Ранее в РФ вирус ЕСНО6, относящийся к 
этому генотипу, не выявлялся.

Штаммы вируса ЕСНО6 генотипа С1 
2018 г. сформировали отдельную геногруппу в 
монофилетическом кластере вместе с вирусами, 
идентифицированными в РФ ранее, в 2016 и 
2017 гг., и с вирусами, циркулировавшими в 
разных европейских странах в 2011–2016 гг. 
Следует отметить, что циркуляция вируса 
ЕСНО6 генотипа С1 наблюдалась в России 
в 2006–2010 гг., но эти вирусы были гене-
тически далеки от современных штаммов. В 
прежние годы в РФ была отмечена цирку-
ляция вируса ЕСНО6 генотипов C9b, C9c, 
C9d, C9e, C9f, С9g, C9h.

Энтеровирус А71 в 2018 г. был обнаружен 
в 16 субъектах РФ у больных разными фор-
мами ЭВИ, в т. ч. в двух очагах групповой 
заболеваемости везикулярным стоматитом в 
Ханты-Мансийском АО. Все штаммы ЭВА71, 
идентифицированные на Европейской части 
России, относились к генотипу С1 и про-
явили генетическое родство со штаммами 
ЭВА71 генотипа С1, большинство которых 
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было выявлено в 2015–2017 гг. в Европе, 
единичные находки были в 2016 г. в США, 
в 2017 г. – в Японии [14]. Циркуляция ЭВ71 
генотипа С1 на территории РФ возобновилась 
в 2016 г. после 9-летнего перерыва. Следует 
отметить, что современные российские изо-
ляты ЭВА71-С1 значительно отличались от 
штаммов 2007 г. (рис. 4), были генетически 
неоднородны и представляли несколько ге-
новариантов, родственных различным зару-

 

бежным изолятам, что указывает на то, что 
за последние 3 года произошло несколько 
заносов ЭВА71 на территорию РФ.

В 2017 г. в субъектах Дальневосточного 
федерального округа наибольшую долю в 
структуре типированных ЭВ составил вирус 
Коксаки А10 (33,0 %) [8]. В 2017 г. в целом по 
России циркуляция этого вируса зафиксиро-
вана в 27 субъектах. Коксаки А10-инфекция 
наиболее часто проявляется в виде экзантемы, 

Рис. 4. Филогенетические взаимоотношения штаммов ЭВА71 генотипа С1, идентифицированных  
в Российской Федерации в 2007 и 2018 гг.

Fig. 4. Phylogenetic interactions of strains of the virus ЕVA71 genotype С1 indentified in the Russian 
Federation in 2007 and 2018
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герпангины, ОРЗ, однако в 2017 г. в структуре 
клинических форм Коксаки А10-инфекции 
наблюдалось увеличение доли ЭВМ. Важно 
отметить, что увеличение частоты тяжелых 
форм (неврологические проявления и ле-
тальные случаи) наблюдаются у одного из 
геновариантов вируса Коксаки А10 [11]. В 
европейской части России и Сибири цирку-
ляция вируса Коксаки А10 этого геноварианта 
прослеживается ежегодно, начиная с 2015 и 
до конца 2017 г. 

Заключение. В 2017 г. в России наблюдался 
рост заболеваемости ЭВИ. По всей вероят-
ности, резкий подъем заболеваемости ЭВИ 
при меньшем росте заболеваемости ЭВМ, с 
одной стороны, был связан с дальнейшим 
распространением и увеличением интен-
сивности циркуляции эпидемических вари-
антов энтеровирусов вида ЭВА, что помимо 
повышения спорадической заболеваемости 
сопровождалось формированием множе-
ственных очагов энтеровирусной экзантемы, 
определивших вспышечную заболеваемость, 
уровень которой прогнозировать достаточно 
сложно. С другой стороны, не исключено, что 
увеличилась настороженность в отношении 
экзантемных и малых форм ЭВИ и что при-
вело к улучшению диагностики и регистрации 
этих заболеваний. Наибольшее обострение 
эпидситуации по ЭВИ и ЭВМ складывалось 
на территориях, где активизировалась или 
продолжилась циркуляция эпидемических 
вариантов вирусов ЕСНО30, Коксаки А6, 
ЕСНО9. С активностью вируса ЕСНО30 
была связана заболеваемость энтеровирусным 
менингитом, с вирусом Коксаки А6 и дру-
гими ЭВА – экзантемными формами ЭВИ. 
Именно этими энтеровирусами был обуслов-
лен эпидемический подъем заболеваемости в 
наиболее неблагополучных по ЭВИ регионах. 
В отличие от предыдущих сезонов, в 2017 г. на 
территории ряда регионов, преимущественно 
Сибири, распространился новый для России 
геновариант вируса ЕСНО30 эпидемического 
генотипа h – Е30h/2017-RU4. Особенностью 
сезона 2017 г. стала также активизация цир-
куляции вируса Коксаки А10, которая наи-
более интенсивно проявилась в субъектах 
Дальневосточного федерального округа.

В 2018 г. в целом по России наблюдалось 
снижение заболеваемости всеми формами 
ЭВИ, в том числе энтеровирусным менин-
гитом, вследствие снижения активности цир-
куляции эпидемических вариантов вирусов 
Коксаки А6 и ЕСНО30. Эпидпроцесс ЭВМ 
поддерживался активизировавшимися или 
сохранившими активность вирусами ЕСНО6, 
Коксаки В5, ЕСНО9, ЕСНО18 и др. вирусами 
вида Энтеровирус В. Сохраняющийся отно-
сительно высокий уровень заболеваемости 
экзантемными формами ЭВИ помимо вируса 
Коксаки А6 поддерживается активизировав-
шимися вирусами Коксаки А16, Коксаки А5 и 
др. вирусами вида Энтеровирус А. Результаты 
филогенетического анализа последовательно-
стей генома двух доминировавших в 2018 г. 
этиологических агентов ЭВМ (вирусов ЕСНО30 
и ЕСНО6) указывают, что в 2018 г. состо-

ялся множественный занос эпидемических 
вариантов энтеровирусов на территорию РФ, 
поддержавший эпидпроцесс ЭВИ/ЭВМ в 
целом по РФ и вызвавший осложнение эпид-
ситуации в ряде субъектов. Не исключено, 
что этим событиям способствовал приезд 
большого числа болельщиков на Чемпионат 
мира по футболу 2018 г. и безвизовый въезд 
на территорию России для этой категории 
туристов до конца года.
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