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 Нестабильная эпидемиологическая ситуация по энтеровирусной инфекции в мире на фоне тес-
ных международных взаимоотношений значительно повышает риск завоза возбудителей на 
территорию Российской Федерации. Целью исследования было выявление эпидемиологических 
рисков завоза энтеровирусной инфекции на территорию Хабаровского края. 
Проведены молекулярно-эпидемиологические исследования 481 пробы из объектов окружающей 
среды и клинического материала от больных энтеровирусной инфекцией, контактных лиц. Ре-
конструкцию филогенетических взаимоотношений осуществляли с использованием методов 
байесовского моделирования. При молекулярно-эпидемиологическом исследовании установлено, 
что доминирующими серотипами для Хабаровского края являются энтеровирусы группы В 
(Коксаки В-4, В-5, ЕСНО-6,9,30). Проведенный с помощью метода молекулярных часов анализ 
эволюционных дистанций позволил выявить возможную эпидемиологическую связь между слу-
чаями заболеваний в Хабаровском крае и в других субъектах Российской Федерации, а также 
связь со случаями энтеровирусной инфекции в таких странах, как Китайская Народная Рес-
публика, Нидерланды, Индия. Выявлены потенциальные риски завоза энтеровирусов Коксаки В-4, 
В-5, ЕСНО-6,9,30 в Хабаровский край из стран Азиатско-Тихоокеанского региона и Европы, а 
также других регионов России. 
Ключевые слова: энтеровирусная инфекция; энтеровирусы; риск завоза возбудителей; молеку-
лярно-эпидемиологические исследования. 
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 The unstable epidemiologic situation regarding enterovirus infection against the background of strong 
international interaction increases the risk of importation of the pathogens in the Russian Federation. 
The aim of the research was to evaluate the epidemiologic risks of importation of the enterovirus 
infection in the Khabarovsk region.  
Molecular epidemiologic analysis was performed for 481 samples obtained from sewage as well as 
clinical material from patients with enterovirus infection and exposed persons. The phylogenetic 
reconstruction was performed according with the Bayesian modeling approach. The molecular 
epidemiologic research has shown that in the Khabarovsk region enteroviruses of group B 
(Coxsackievirus B4, B5, ECHO 6, ECHO 9, ECHO 30) were dominant. The molecular-clock analysis 
used in order to evaluate evolutionary distances highlighted the epidemiologic connection between the 
cases of enterovirus infection diagnosed in the Khabarovsk region and other regions of the Russian 
Federation, China, Netherlands and India. The study revealed a potential risk of introduction of the 
following enteroviruses in the Khabarovsk region - Coxsackievirus B4, B5, ECHO 6, ECHO 9, ECHO 
30 from countries of the Asian-Pacific Region, Europe and other regions of the Russian Federation.  
Key  words: enterovirus infection, enteroviruses, the risk of importation of the pathogens, molecular 
epidemiologic research. 

 

 
В мире сохраняется напряженная эпиде-

миологическая ситуация по энтеровирусной 
инфекции (ЭВИ), которая определяется степе-
нью эпидемической опасности ряда террито-
рий, эндемичных по данному заболеванию. В 

последнее время в ряде стран Азиатско-Тихо-
океанского региона (АТР) – в Китайской На-
родной Республике (КНР), Японии, Республике 
Корея, Малайзии, Сингапуре, Таиланде и Вьет-
наме – растет число случаев одной из клиниче-
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я ских форм ЭВИ – экзантемы полости рта и ко-
нечностей (HFMD). Так, по состоянию на 17 
января 2017 года в 2016 году в КНР зарегист-
рировано 2 468 174 случая HFMD, во Вьетнаме 
– 48 866 случаев, в Японии – 69 121 случай. 
При этом отмечается смена преобладающего 
серотипа возбудителя, вызывающего HFMD, с 
энтеровируса 71-го типа на Коксаки А-6. Не-
стабильная эпидемиологическая ситуация по 
ЭВИ, обусловленная в том числе и другими 
серотипами энтеровирусов (ЭВ), на фоне тес-
ных международных взаимоотношений в раз-
личных сферах деятельности (туризм, деловые, 
спортивные, культурные, религиозные и другие 
мероприятия) значительно повышает риск за-
воза возбудителей с высоким эпидемическим 
потенциалом на территорию Российской Феде-
рации (РФ), что особенно актуально для при-
граничных субъектов. 

Более того, чрезвычайно высокая пластич-
ность генома энтеровирусов определяет их боль-
шое разнообразие, в результате которого в раз-
ных географических зонах мира появляются но-
вые либо генетически измененные штаммы. В 
свою очередь, геномные перестройки могут 
стать причиной изменения патогенных и виру-
лентных свойств ЭВ [4]. Эволюция возбудите-
лей ЭВИ приводит к эпидемическим осложне-
ниям, либо проявляющимся в форме локальных 
эпидемических вспышек заболеваний, либо за-
хватывающим ряд государств вследствие транс-
граничного распространения ЭВ. Кроме того, 
возможная импортация нетипичных штаммов 
ЭВ из других регионов в пределах одной стра-
ны также может привести к эпидемическим 
осложнениям ввиду отсутствия защитной им-
мунной прослойки у проживающего населения. 

Объектом целенаправленного молекулярно-
эпидемиологического анализа с филогенетиче-
ским исследованием штаммов энтеровирусов, 
циркулирующих среди населения и во внешней 
среде, стала территория Хабаровского края, для 
которой характерна высокая эндемичность в 
отношении ЭВИ. Вместе с тем данный субъект 
имеет приграничное расположение с КНР и 
территориальную близость с другими странами 
АТР, определяющие тесные внешнеэкономиче-
ские связи с ними. Данное обстоятельство дик-
тует необходимость изучения молекулярно-
генетических характеристик типичных и нети-
пичных штаммов ЭВ, имеющих как местное, 
так и завозное происхождение. 

Цель исследования – выявление эпиде-
миологических рисков завоза ЭВИ на террито-
рию Хабаровского края. 

Материалы и методы. В лаборатории Даль-
невосточного регионального научно-методичес-
кого центра по изучению ЭВИ (ДВРНМ Центр), 
расположенного на базе ФБУН Хабаровский 
НИИ эпидемиологии и микробиологии Роспот-
ребнадзора, в период с 2014 по 2016 год иссле-
дована 481 проба материала от больных ЭВИ, 
контактных лиц и из объектов окружающей 
среды, поступившая из ФБУЗ «Центр гигиены 
и эпидемиологии в Хабаровском крае». 

РНК энтеровирусов выявляли методом ОТ-ПЦР 
с использованием тест-системы «АмплиСенс® 
Enterovirus-FL» (ЦНИИЭ, Москва). Для ампли-
фикации участка VP1 генома энтеровирусов 
применяли двухраундовое термоциклирование 
со следующими парами праймеров: 222 (5'-

CICCIGGIGGIAYRWACAT-3') и 224 (5'-GCIAT-
GYTIGGIACICAYRT-3') для первого раунда, 
AN88 (5'-TACTGGACCACCTGGNGGNAYRWA-
CAT-3') и AN89 (5'-CCAGCACTGACAGCAGY-
NGARAYNGG -3') – для второго раунда [21]. 

Полученные продукты ПЦР определяли ме-
тодом электрофореза в агарозном геле, очистку 
из которого проводили с помощью набора для 
элюции ДНК из агарозного геля производства 
ООО «БиоСилика» (Новосибирск) согласно ре-
комендациям производителя. 

Нуклеотидные последовательности были по-
лучены с помощью автоматического генетичес-
кого анализатора Applied Biosystems 3500 с ис-
пользованием набора реагентов BigDye Termi-
nator v.3.1 Cycle Sequencing Kit и праймеров AN 
232 (5'- CCAGCACTGACAGCA -3') и AN 233 
(5'- TACTGGACCACCTGG -3'). 

Реконструкцию филогенетических взаимо-
отношений осуществляли с использованием ме-
тодов байесовского моделирования, которые поз-
воляют проводить датирование эволюционных 
событий с достоверностью 95,0 % [24]. Статис-
тическую обработку данных выполняли при 
помощи программного обеспечения BEAST 
v.1.8.4, где автоматически рассчитывается бай-
есовский доверительный интервал (БДИ) [13]. 
Были использованы: модель SRD06, Сonstant 
size model и uncorrelated relaxed clock. Запуск 
был сделан для 25 млн генераций. В Tracer v1.6 
было оценено качество постановки (ESS > 200). 
Все запуски были сделаны в двух повторах. 
Деревья были аннотированы в TreeAnnotator 
v.1.8.4, первые 10 % были отброшены при по-
строении Maximum Clade Credibility (MCC) де-
ревьев. Для визуализации использовалась Fig-
Tree v1.4.3. 

Результаты исследования. В Хабаровском 
крае, как и в целом по России, ежегодно реги-
стрируются летне-осенние подъемы заболевае-
мости энтеровирусной инфекцией, однако крае-
вые показатели заболеваемости ЭВИ значи-
тельно превышают общероссийские (от 5,7 раза 
в 2010 году до 24,5 раз в 2006 году). 

На территории Хабаровского края отмечена 
циркуляция ЭВ как российского, так и зару-
бежного происхождения, доминирующая роль 
принадлежит энтеровирусам групп В и А. Наи-
более эпидемически значимыми энтеровируса-
ми для Хабаровского края на протяжении мно-
гих лет являются Коксаки В-4, В-5, ЕСНО-
6,9,30, а в последние 3 года – и Коксаки А-6. 

До 2008 года энтеровирус Коксаки А-6 цир-
кулировал преимущественно в странах АТР, с 
2013 года распространился на территориях Рос-
сии, Европы и Карибского бассейна [2, 6]. Вспыш-
ки, вызванные этим вирусом, регистрировались 
в КНР, Японии, Таиланде, Италии, Франции, 
Республике Куба [15]. Инфекционный процесс, 
обусловленный данным серотипом, чаще всего 
проявляется в виде герпангины, атипичной эк-
зантемы и HFMD с тяжелым течением заболе-
вания [23]. Исследователями из Финляндии опи-
сано редко встречающееся осложнение в виде 
ониходистрофии с полным отслоением ногте-
вой пластины, проявившееся через 2 месяца 
после перенесенной Коксаки А6 инфекции [22]. 

В субъектах Дальневосточного федерально-
го округа (ДФО) РФ энтеровирус Коксаки А-6 
стал выявляться с 2009 года, и за последние три 
года количество выделенных молекулярно-
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я генетическими методами штаммов этого воз-
будителя возросло. Вспышки энтеровирусной 
инфекции, обусловленные Коксаки А-6, регис-
трировались в Амурской и Сахалинской облас-
тях, а также в Хабаровском крае. Так, штаммы 
Коксаки А-6, выделенные в 2016 году от боль-
ных, проживающих в Хабаровском крае, в том 
числе и из эпидемического очага заболеваемос-
ти, зарегистрированного в детском организован-
ном коллективе села Бичевая Хабаровского края, 
на филограмме сформировали единую группу 

вирусов, имеющих высокую степень гомологии 
между собой (99–100 %). Наиболее генетически 
сходными с ними оказались энтеровирусы, вы-
звавшие вспышки HFMD в китайских провин-
циях Аньян и Вэньчжоу в период с 2012 по 
2015 год. Китайские штаммы образовали с ха-
баровскими изолятами 2016 года единый кла-
стер, что указывает на возможную эпидемиоло-
гическую связь случаев заболеваний в РФ и 
КНР (рис. 1). Проведенный с помощью метода 
молекулярных часов анализ эволюционных дис- 

 
Рис. 1. Филогенетическое дерево, построенное на основе анализа частичной 
(294 н.о.) нуклеотидной последовательности области VP1 генома штаммов 
вируса Коксаки А-6, с использованием алгоритма Marcov chain Monte 
Carlo, представленного в версии Beast v 1.8.1. Кружочками отмечены  

узлы апостериорной вероятности выше 0,95. 
 

 
Рис. 2. Филогенетическое дерево, построенное на основе анализа частичной 
(313 н.о.) нуклеотидной последовательности области VP1 генома штаммов 
вируса Коксаки В-5, с использованием алгоритма Marcov chain Monte 
Carlo, представленного в версии Beast v 1.8.1. Кружочками отмечены  

узлы апостериорной вероятности выше 0,95 

танций между вирусами Кокса-
ки А-6, циркулировавшими в раз-
ное время в КНР и Хабаровском 
крае, позволил выявить расхож-
дение признаков между китайс-
кими и хабаровскими штаммами 
внутри сформированного ими кла-
стера, которое произошло пример-
но 3–4 года назад (в 2012–2013 гг.). 

Энтеровирус Коксаки В-5 
имеет широкое распространение 
в мире. По данным литературы, с 
циркуляцией энтеровируса этого 
типа связывают более тяжелое 
течение инфекции и рост числа 
вспышек. Чаще всего вирус Кок-
саки В-5 вызывает поражение 
нервной системы различной сте-
пени тяжести, проявляющееся в 
виде серозно-вирусного менин-
гита (СВМ), энцефалита, пара-
лича [29]. Кроме того, в некото-
рых случаях Коксаки В-5 являет-
ся причиной экзантемы полости 
рта и конечностей (HFMD), гер-
пангины, также имеются сообще-
ния о связи данного энтеровиру-
са с возникновением диабета 1-го 
типа [16]. Вспышки ЭВИ, ассо-
циированные с Коксаки В-5, бы-
ли зарегистрированы в США, 
Греции, Бельгии [19]. В пригра-
ничном с Хабаровским краем Ки-
тае групповая заболеваемость се-
розным менингитом среди детс-
кого населения, обусловленная 
этим серотипом, регистрировалась 
в провинциях Шаньдун в 2005 и 
2009 гг. и Хэйнань в 2009 г. [12]. 

Для Хабаровского края эн-
теровирус Коксаки В-5 является 
характерным и ежегодно выделя-
ется как из клинического мате-
риала от больных, так и из проб 
сточной воды. В 2016 году дан-
ный возбудитель вызвал группо-
вую заболеваемость среди детей 
летнего оздоровительного учрежде-
ния «Олимп», расположенного в 
селе Бычиха Хабаровского района.  

Филогенетический анализ 
штаммов Коксаки В-5, выделен-
ных на территории Хабаровского 
края в период с 2014 по 2016 год, 
продемонстрирован на рис. 2. При 
этом штаммы Коксаки В-5 сгруп-
пировались на филограмме в два 
кластера. 
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я Первый кластер сформировали хабаровские 
вирусы 2014 года совместно с российским 2013 
года, изолированным от больного серозно-вирус-
ным менингитом из Омской области, а также со 
штаммами, выделенными в Китае в период с 
2009 по 2014 год. Скорее всего, импортирова-
ние в РФ энтеровирусов Коксаки В-5, вошед-
ших в данный кластер, произошло из стран АТР, 
а затем из других регионов РФ – в Хабаровский 
край. Позднее 2014 года циркуляция энтерови-
русов первого кластера не отмечена вообще.  

Второй кластер составили хабаровские 
штаммы Коксаки В-5, выделенные от больных 
ЭВИ в 2015–2016 гг., и китайские штаммы 
2014–2015 гг. от больных острым вялым пара-
личом (ОВП), что позволяет предположить на-
правление завоза энтеровируса Коксаки В-5 
данного кластера – из КНР в Хабаровский край. 

Таким образом, в пределах Хабаровского 
края обнаружены значительные генетические 
различия в популяции вирусов Коксаки В-5, 
циркулировавших в разные промежутки време-
ни. Определен период, в который произошла 
дивергенция генетических признаков Коксаки 
В-5 между первым и вторым кластерами – с 
2005 по 2011 год (при 95 % БДИ). При этом 
единый предшественник для энтеровирусов 
Коксаки В-5, входящих в оба кластера, сущест-
вовал примерно до 2006 года. 

В последнее десятилетие растет количество 
сообщений о выявлении энтеровируса ЕСНО-9 
среди больных с асептическим менингитом и 
ОВП [14]. В то же время описаны и другие кли-
нические формы, обусловленные энтеровиру-

сом ЕСНО-9, такие как экзантема, гастроэнте-
рит, молниеносный гепатит [20]. Примечательно, 
что в период с 2006 по 2008 год вирус ЕСНО-9 
входил в тройку лидеров среди всех типов эн-
теровирусов, выделенных от больных в США. 

В Хабаровском крае данный серотип выяв-
лялся периодически: в 2007 году, в период с 
2011 по 2013 год, в 2016 г. Летом 2016 года, 
вновь появившись в пейзаже циркулирующих в 
крае энтеровирусов, ЕСНО-9 стал причиной 
формирования очага групповой заболеваемости 
ЭВИ в детском оздоровительном учреждении 
«Энергетик». Энтеровирус ЕСНО-9 был выде-
лен в 2016 году и от других больных 
г. Хабаровска и Хабаровского района, что сви-
детельствовало о распространении данного се-
ротипа среди населения этих административ-
ных территорий. 

На филограмме выделенные в 2016 г. из 
очага групповой заболеваемости ЭВИ штаммы 
ЕСНО-9 сформировали монофилетическую груп-
пу (рис. 3). Их возможными предшественника-
ми были вирусы, изолированные в Индии от 
больных ОВП в 2009 году, на что указывает 
95%-й доверительный интервал, составивший 8 
лет. Данный анализ позволил предположить, что 
вирус ЕСНО-9 был занесен на территорию Рос-
сии из Индии в период с 2007 по 2009 год, а в 
дальнейшем распространился по субъектам РФ. 
Возможность импортирования ЕСНО-9 под-
тверждена и другими исследователями, кото-
рые предполагали как минимум 4 заноса дан-
ного возбудителя ЭВИ на территорию РФ из 
разных стран в период с 2009 по 2016 год [1].  

 
Рис. 3. Филогенетическое дерево, построенное на основе анализа частичной (319 н.о.) нуклеотидной последова-
тельности области VP1 генома штаммов вируса ЕСНО-9, с использованием алгоритма Marcov chain Monte Carlo, 

представленного в версии Beast v 1.8.1. Кружочками отмечены узлы апостериорной вероятности выше 0,95 
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я Известно, что выраженной нейротропностью 
обладает и широко распространенный в мире эн-
теровирус ЕСНО-6. В период с 2006 по 2014 год 
он выявлялся у больных асептическим менинги-
том в Польше [26] и странах бывшего Советско-
го Союза [3], в 2011 году – в Республике Мадагас-
кар у здоровых людей и в Таиланде среди боль-
ных инфекцией верхних дыхательных путей [28], 
а начиная с 2015 года активно циркулирует в стра-
нах Ближнего Востока, АТР, Европы. Так, в Ни-
дерландах в 2016 году по сравнению с преды-
дущими годами (2014–2015 гг.) отмечено увели-
чение числа случаев асептического менингита, 
обусловленного энтеровирусом ЕСНО-6 [10]. 

Среди субъектов Российской Федерации 
серотип ЕСНО-6 вызывал значительный подъ-
ем заболеваемости СВМ на территории Хаба-
ровского края в 2006 и 2011 годах. В последую-
щие годы на территории края (в период с 2012 
по 2015 год) он определялся спорадически, но в 
2016 году стал этиологической причиной очага 
групповой заболеваемости ЭВИ (с числом по-
страдавших 9 детей) в «Детском доме № 24» 
г. Николаевска-на-Амуре Хабаровского края. У 
всех заболевших в данном эпидемическом оча-
ге энтеровирусная инфекция протекала в виде 
респираторной формы. Кроме того, в начале сезо-
на 2016 года вне эпидемического очага был изо-
лирован еще один штамм энтеровируса ЕСНО-6 
(от больного из г. Хабаровска), который значи-
тельно отличался от вирусов, идентифициро-
ванных в очаге групповой заболеваемости. При 
реконструкции филогенетических отношений 
хабаровские и николаевские штаммы ЕСНО-6 
2016 года вошли в два различных кластера с 
уровнем дивергенции нуклеотидных последо-
вательностей в пределах 16,0–23,0 % (рис. 4). 

Первый кластер представлен идентичными 
между собой штаммами ЕСНО-6 из г. Николаев-

ска-на-Амуре 2016 г. и из Нидерландов 2014 г., 
Индии 2009–2011 гг., Финляндии 2008 г., Рос-
сии 2005–2006 гг., в том числе изолятами из 
г. Комсомольска-на-Амуре, выделенными в 
2006 году, то есть в год значительного подъема 
заболеваемости ЭВИ (СВМ) в Хабаровском крае. 
Следовательно, для энтеровируса ЕСНО-6, пе-
риодически вызывающего эпидемиологические 
осложнения по ЭВИ в Хабаровском крае, ха-
рактерно наличие родственных штаммов, как 
эволюционировавших в данном регионе на 
протяжении нескольких лет, так и распростра-
нившихся в других странах мира. Более того, 
филогенетический анализ показал, что штаммы 
ЕСНО-6 из г. Николаевска-на-Амуре 2016 г. и 
из Нидерландов 2014 г. имели общего предше-
ственника, который существовал примерно в 
2012 году, а 95 % БДИ равен 2010–2013 гг. 

Во второй кластер вошли хабаровские штам-
мы ЕСНО-6 2014 и 2016 гг. (при этом штамм 
2014 года не вызвал значительного подъема 
заболеваемости в год циркуляции) совместно с 
азиатскими (Китай 2008–2015 гг., Япония 
2013 г.) и польскими штаммами 2012 и 2014 гг. 
Единый предшественник для энтеровирусов 
данного кластера существовал примерно в 2007 
году (95 % БДИ равен 2006–2008 гг.). 

Таким образом, на территории Хабаровско-
го края в 2016 году одновременно циркулирова-
ли 2 генетические линии ЕСНО-6, имевшие раз-
ных предшественников, а, следовательно, и раз-
личное происхождение. Не исключена вероят-
ность их завоза на территорию Хабаровского края 
как из-за рубежа, так и из других регионов России. 

Энтеровирус Коксаки В-4 распространен 
повсеместно в мире, в том числе в РФ, вызывая 
широкий спектр клинических проявлений. На-
пример, исследователи из Тайваня зафиксирова-
ли преобладание герпангины среди клиничес ких 

 
Рис. 4. Филогенетическое дерево, построенное на основе анализа частичной (324 н.о.) 
нуклеотидной последовательности области VP1 генома штаммов вируса ЕСНО-6, 
с использованием алгоритма Marcov chain Monte Carlo, представленного в версии 
Beast v 1.8.1. Кружочками отмечены узлы апостериорной вероятности выше 0,95 

форм, также ими были от-
мечены два летальных слу-
чая миокардита, обуслов-
ленного этим энтеровиру-
сом [18]. В китайской про-
винции Юньнань Коксаки 
В-4 стал причиной асеп-
тического менингита у де-
тей в 2009 г., а в 2010 го-
ду – вспышки HFMD в од-
ном из автономных рай-
онов КНР [25]. Рядом за-
рубежных исследователей 
получены данные о связи 
Коксаки В-4 с возникнове-
нием диабета 1-го типа [8] 
и тяжелых полиорганных 
поражений [11]. 

В Хабаровском крае 
вирус Коксаки В-4 выде-
ляется из материала от боль-
ных ЭВИ практически еже-
годно, однако в 2016 году 
он стал преобладающим в 
структуре всех изолиро-
ванных серотипов энтеро-
вирусов. Углубленному мо-
лекулярно-генетическому 
исследованию подвергну-
ты штаммы Коксаки В-4, 
полученные преимущест-
венно из клинического ма- 
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я териала от больных г. Хабаровска. Филогене-
тический анализ хабаровских штаммов 2016 
года выявил их близкое (94–96 %) сходство с 
вирусами, циркулировавшими в том же году в 
Камчатском крае, и изолятами, выделенными 
двумя-тремя годами ранее (2013–2014 гг.) в 
городах Санкт-Петербурге и Хабаровске. Уро-
вень дивергенции нуклеотидных последова-
тельностей указанных штаммов Коксаки В-4 
варьировал от 5,2 до 6,3 %.  

На дендрограмме (рис. 5) российские штам-
мы Коксаки В-4 сформировали единый кластер 
совместно с изолятами вирусов из Японии (по-
лученных из сточной воды в 2013 году), Гер-
мании (выделенных от больного сахарным диа-
бетом в 2006 году) и Центральной Африкан-
ской Республики (2001 год). Причем выявлен 
общий предок для всех вирусов, вошедших в 
кластер, который существовал приблизительно 
в 2000 году (95 % ДИ равен 1999–2001). На 
территории России (Ленинградская область) 
штамм из этого кластера впервые был выделен 
в 2010 году от больного серозно-вирусным ме-
нингитом. Следует отметить, что для данного 
российского штамма 2010 года и штамма из 
Германии 2006 года выявлен общий предок, 
который предположительно циркулировал в 
2003 году (95 % ДИ составил 2002–2005 гг.). 
Проведенный анализ реконструкции филогене-
тического дерева свидетельствует не только о 
длительной циркуляции этого штамма, но и о 
постоянном изменении генетического состава 
популяции вируса Коксаки В-4 и о продол-

жающемся распространении его различных ге-
новариантов как в России, так и в мире.  

В 2015 году в г. Комсомольске-на-Амуре 
Хабаровского края зарегистрирован значитель-
ный подъем заболеваемости СВМ, обусловлен-
ный энтеровирусом ЕСНО-30. В двух других 
территориях ДФО (Приморский край и ЕАО) в 
указанный год также была отмечена циркуля-
ция штамма ЕСНО-30. Известно, что энтерови-
рус ЕСНО-30 является одним из основных воз-
будителей серозно-вирусного менингита, кото-
рый в последнее десятилетие регистрируется во 
всем мире, включая США, Францию, Канаду, 
Италию, Германию, Англию, Японию, Корею, 
Вьетнам, Тайвань и материковый Китай, Рос-
сию [17]. Например, в провинциях Китая было 
зарегистрировано несколько эпидемий, выз-
ванных энтеровирусом ЕСНО-30 [27]. В Рос-
сийской Федерации вспышки серозно-вирусно-
го менингита, обусловленные энтеровирусом 
ЕСНО-30, были зарегистрированы в Нижнем 
Новгороде (2007 г.), в Хабаровском крае (2006 
и 2011 гг.), в Приморском крае и Архангель-
ской области (2008 г.), в Магаданской (2013 г.) 
и Новгородской областях (2008–2009 гг.) [5, 7]. 
Кроме того, в единичных случаях энтеровирус 
ЕСНО-30 регулярно выявлялся среди больных 
ЭВИ в Хабаровском крае в 2012 и 2014 годах, в 
Приморском крае – в 2010, 2011 и 2013 годах, в 
ЕАО – в 2011, 2012, 2013 и 2015 годах, в Рес-
публике Саха (Якутия) – в 2014 году. Однако 
явных вспышек энтеровирусного менингита в 
эти годы не наблюдалось. 

 
Рис. 5. Филогенетическое дерево, построенное на основе анализа частичной (309 н.о.) нуклеотидной последова-
тельности области VP1 генома штаммов вируса Коксаки В-4, с использованием алгоритма Marcov chain Monte 

Carlo, представленного в версии Beast v 1.8.1. Кружочками отмечены узлы апостериорной вероятности выше 0,95 
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я Штаммы ЕСНО-30, типированные методом 
секвенирования в ДФО в 2014 и 2015 годах, 
подвергнуты филогенетическому анализу. Бы-
ло установлено, что все они по классификации 
J.Bailly принадлежали к генотипу Н [9]. При этом 
комсомольские штаммы энтеровируса ЕСНО-30 
2015 года оказались на 100 % идентичны хаба-
ровским вирусам 2014 года, на 98 % – хабаров-
скому штамму 2012 года (KP090780_RUS_2012), 
на 100 % – штаммам, выделенным из клиниче-
ских проб от больных ЕАО в 2014–2015 гг., на 
96,7–97,6 % – вирусам, типированным в При-
морском крае в 2015 году и в Республике Саха 
(Якутия) в 2014 г. На филограмме все указан-
ные дальневосточные штаммы составили еди-
ную группу совместно с вирусами ЕСНО-30, цир-
кулировавшими в Китае в период с 2010 по 
2012 год, что свидетельствует об их эпидемиоло-
гической связи (рис. 6). Кроме того, установле-
но, что вирус ЕСНО-30, выделенный на указан-
ных территориях ДФО, имеет общего предка со 
штаммами, циркулировавшими также и на тер-
ритории западной части России в 2013 году. 
Следовательно, энтеровирус ЕСНО-30 геноти-
па Н, широко циркулирующий на территории 
ДФО с 2012 года по настоящее время, по всей 
вероятности, в результате активной миграции на-
селения был импортирован на российский Даль-
ний Восток как напрямую из Юго-Восточной 
Азии, так и через западные регионы РФ. 

Заключение. На территории Хабаровского 
края практически ежегодно наблюдается смена 
лидирующего серотипа энтеровируса, что при-
водит к выраженному подъему заболеваемости 
с развитием вспышек. Отмеченная в Хабаров-
ском крае высокая гетерогенность популяции от-
дельных типов энтеровирусов подтверждена за-
кономерностями их эволюционных преобразо-
ваний, приводящих к эпидемиологическим ос-

ложнениям, в том числе обусловленным заво-
зом нетипичных для региона возбудителей ЭВИ. 

Генетическое сходство выявленных на тер-
ритории Хабаровского края энтеровирусов с 
размещенными в международной системе Gen-
Bank референтными штаммами, установленное 
посредством филогенетического анализа, ука-
зывает на возможность как трансграничной их 
импортации преимущественно из стран АТР, 
так и на занос с других территорий РФ. Так, 
реконструкция филогенетических взаимоотно-
шений для наиболее актуальных для Хабаров-
ского края штаммов выявила потенциальный 
риск завоза в данный регион энтеровирусов 
Коксаки А-6 и Коксаки В-5 – из КНР; ЕСНО-6 
– из КНР, Индии, стран Европы и из других 
регионов России; ЕСНО-9 – из Индии; Коксаки 
В-4 – из России (Санкт-Петербурга, Ленин-
градской области, Камчатского края), Герма-
нии, Японии; ЕСНО-30 – из КНР, а также из 
западных и дальневосточных территорий Рос-
сийской Федерации. 

С целью выяснения индивидуальных харак-
теристик штаммов энтеровирусов и генетической 
структуры их популяций необходимо продолжить 
изучение циркуляции возбудителей ЭВИ среди 
населения Хабаровского края и в объектах внеш-
ней среды с применением методов молекулярно-
генетического типирования и филогенетического 
анализа.  

Следует учитывать, что высокая степень ге-
нетического разнообразия энтеровирусов, при-
водящая к эпидемическим осложнениям, может 
быть обусловлена как завозом новых, нетипич-
ных для изучаемой территории возбудителей, так 
и формированием субгенетических вариантов 
определенного штамма в пределах одной тер-
ритории в результате эволюции его генома при 
многочисленных пассажах через восприимчивые 

 
Рис. 6. Филогенетическое дерево, построенное на основе анализа  

частичной (255 н.о.) нуклеотидной последовательности области VP1 
генома штаммов вируса ЕСНО-30, с использованием алгоритма  

Marcov chain Monte Carlo, представленного в версии Beast v 1.8.1.  
Кружочками отмечены узлы апостериорной вероятности выше 0,95 

организмы. В связи с этим в каж-
дом конкретном случае целесооб-
разно сопоставлять результаты гено-
типирования и филогенетического 
исследования изолированных штам-
мов энтеровирусов с данными эпи-
демиологического анализа, что поз-
волит выявить предполагаемые ис-
точники инфекции, особенности про-
явления и территориального рас-
пространения заболеваемости ЭВИ 
с учетом геноварианта возбудителя, 
а в случае завозной инфекции – воз-
можное происхождение вируса, сро-
ки и направления предполагаемого 
его завоза. Особое внимание необ-
ходимо уделять случаям групповой 
заболеваемости в детских органи-
зованных коллективах, а также спо-
радическим случаям ЭВИ, зафикси-
рованным у лиц, прибывших из за-
рубежных поездок. Соблюдение дан-
ных рекомендаций позволит дать бо-
лее полную оценку эпидемиологичес-
кой ситуации в отношении ЭВИ на 
конкретной территории и, в случае 
необходимости, своевременно скор-
ректировать профилактические и про-
тивоэпидемические мероприятия по 
недопущению завоза и дальнейшего 
распространения эпидемически зна-
чимых вариантов энтеровирусов. 
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