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Резюме: Введение. Цитомегаловирусная инфекция является одной из актуальных проблем здравоохранения, 
принадлежит к категории социально значимых инфекций, характеризуется полиморфизмом клиничес­
ких проявлений и высокой смертностью детей раннего возраста. За рубежом большое внимание уделяется 
проблеме генотипирования вируса и определению роли различных генотипов в развитии определенных 
клинических форм цитомегаловирусной инфекции, активно ведутся работы по разработке вакцины. Цель 
работы – оценить генетическое разнообразие цитомегаловирусов, циркулирующих среди детей Нижнего 
Новгорода. Материалы и методы. Объектами исследования были клинические изоляты Сytomegalovirus, вы­
деленные из образцов биологических субстратов (кровь, моча, слюна) у 580 детей в возрасте от 15 дней до 
16 лет, ДНК и ее фрагменты. В работе использованы молекулярно-генетические (ПЦР, ПЦР РВ, секвениро­
вание), биоинформационные и статистические методы. Результаты. Установлено, что показатели частоты 
обнаружения Сytomegalovirus у детей колебались в зависимости от нозологической формы заболевания от 
3,8 % до 18,9 %. Проведена оценка различных методических подходов генотипирования клинических изо­
лятов Сytomegalovirus. Впервые определены генотипы российских изолятов цитомегаловируса у детей, среди 
которых доминирующими оказались gB1, gB2, gN4а. Установлены случаи цитомегаловирусной инфекции, 
обусловленной одновременным присутствием двух и трех генотипов. Проведенный филогенетический ана­
лиз нуклеотидных последовательностей генов UL55 и UL73 свидетельствует о генетической гетерогенности 
российских изолятов Сytomegalovirus, выделенных у детей Нижегородского региона. Полученные данные 
могут быть использованы в системе эпидемиологического надзора за цитомегаловирусной инфекцией. Вы-
воды. Получены новые данные о распространенности различных геновариантов Сytomegalovirus среди детей 
Нижнего Новгорода. Результаты генотипирования и филогенетического анализа клинических изолятов 
Сytomegalovirus могут быть использованы для разработки отечественных вакцин.
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Summary. Introduction: Cytomegalovirus (CMV) infection is a serious problem of modern health care. It belongs to 
the category of socially significant infections and is characterized by polymorphism of clinical manifestations and 
high child mortality. Abroad, much attention is paid to virus genotyping, determining the role of various genotypes 
in the development of certain clinical forms of CMV infection, and developing a vaccine against congenital human 
cytomegalovirus infection. The objective of our study was to assess the genetic diversity of cytomegaloviruses in 
children of Nizhny Novgorod. Materials and methods: We analyzed clinical CMV isolates from body fluid samples 
(blood, urine, and saliva), viral DNA and its fragments in 580 children aged from 15 days to 16 years. Molecular 
biology (PCR, RT-PCR, and sequencing), bioinformatics and statistical methods were applied in the study. Results: 
We established that CMV detection rates in children varied from 3.8 % to 18.9 % depending on the form of the dis�­
ease. We assessed various method approaches to genotyping human cytomegalovirus clinical isolates, were first 
to determine prevalent gB1, gB2, and gN4a CMV genotypes in children in the Russian Federation, and revealed 
infected cases caused by two and three genotypes simultaneously. The phylogenetic analysis of UL55 and UL73 
gene sequences indicates genetic diversity of Russian CMV isolates from children in the Nizhny Novgorod Region. 
Conclusions: New data on the prevalence of various CMV genotypes in children living in Nizhny Novgorod may be 
used in the system of epidemiological surveillance of cytomegalovirus infection while the results of genotyping and 
phylogenetic analysis of clinical CMV isolates may contribute to domestic vaccine development.
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Введение. Цитомегаловирусная инфекция 
(ЦМВИ) является одной из актуальных проблем 
здравоохранения во всем мире, включая Россию. 
Это связано с широким ее распространением, 
преимущественно скрытым течением, высокой 
пораженностью детей младших возрастных 
групп, возможностью тяжелых внутриутробных 
поражений плода, включая его гибель, частым 
поражением органов зрения и слуха вплоть до 
развития слепоты, развитием рецидивов и тя-
желым течением у больных с ВИЧ-инфекцией.  
Инфицирование плода цитомегаловирусом 
(ЦМВ) может происходить в любом триместре 
беременности в отличие от других инфекций 
группы TORCH [1–3]. По данным отечествен-
ной и зарубежной литературы, доля детей с 
врожденной ЦМВИ варьирует от 0,5 % до 5 %, 
из которых 90 % являются бессимптомными 
носителями. Интерес к ЦМВИ связан не толь-
ко с высокой вероятностью развития тяжелых 
форм этого заболевания, но и с возможностью 
формирования прогностически неблагоприятных 
последствий у новорожденных и детей первого 
года жизни. Показатели частоты внутриутроб-
ного инфицирования плода в России варьируют 
от 0,1 % до 2,8 % и от 0,3 % до 3 % – в других 
странах мира [4, 5].

Штаммы ЦМВ различаются по степени 
вирулентности, уровню тропизма к клеткам 
и др., что обусловлено неоднородностью и 
динамической изменчивостью генов различных 
изолятов ЦМВ [6, 7]. Значительная часть генов 
ЦМВ кодирует белки, которые могут определять 
вирулентные свойства вируса путем уклонения 
от иммунной системы хозяина, молекулярной 
мимикрии или интерференции с хемокинами 
хозяина [6, 8].

На сегодняшний день отсутствует единая 
система генотипирования ЦМВ, в зарубеж-
ной литературе описаны различные варианты 
генотипирования, основанные на анализе 
полиморфных генов [7]. У ЦМВ выявлено 10 
таких генов. Наиболее изученными из них и 
используемыми для дифференциации клини-
ческих изолятов ЦМВ являются гены UL55 
(gB), UL73 (gN), UL73 (gO), UL144-TNRF [9].

Наиболее часто исследователи проводят ге-
нотипирование по генам UL55(gB) и UL73(gN). 
Вероятно, одна из причин выбора данных 
генов связана с тем фактом, что разрабаты-
ваемые в настоящее время вакцины содержат 
рекомбинантный белок gB1. Известно, что в 
США, Австралии и Китае у детей с врожденной 
ЦМВИ превалирует генотип gB1, а в Мексике 
и Японии – gB3 и gB2 [10–13]. 

Генетические варианты ЦМВ-штаммов из 
различных географических регионов, как пра-
вило, идентичны, и существенно отличаются 
лишь показатели частоты их встречаемости [14].  
Исследования, направленные на определение 
циркулирующих в Российской Федерации 
генотипов ЦМВ, необходимы как для сбора 
объективной информации о региональных 
особенностях, так и для решения различных 
задач эпидемиологического надзора за ЦМВИ, 
а также для оценки эффективности разраба-
тываемых вакцин. 

Цель исследования – оценить генетическое 
разнообразие цитомегаловирусов, циркулирую
щих среди детей Нижнего Новгорода.

Материалы и методы. Объектами исследования 
были клинические изоляты Сytomegalovirus, вы-
деленные из образцов биологических субстратов 
(кровь, моча, слюна) у 580 детей в возрасте от 
15 дней до 16 лет, ДНК и ее фрагменты. 

Отбор, транспортировку клинического 
материала проводили в соответствии с МУ 
4.2.2039–05 «Техника сбора и транспортиро-
вания биоматериалов в микробиологические 
лаборатории». Определение ДНК ЦМВ осу-
ществляли методом ПЦР в режиме реального 
времени с использованием коммерческих 
диагностических тест-систем «АмплиСенс 
CMV-FL» (ЦНИИЭ, г. Москва). ДНК выде-
ляли с применением коммерческих наборов 
«ДНК-сорб АМ» и «ДНК-сорб В» (ЦНИИЭ, 
г. Москва) в соответствии с инструкцией по 
применению. Согласно паспортным данным, 
чувствительность тест-систем составляет 1000 
вирионов в 1 мл образца. 

Клинические образцы, содержащие ДНК 
ЦМВ, были использованы для определения 
gB и gN генотипов ЦМВ. Конструирование 
праймеров проводили с использованием пакета 
программ DNASTAR Lasergen 11 (DNASTAR, 
США) и встроенных алгоритмов BLAST и 
Primer-BLAST (www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/). 
Праймеры для генотипирования по генам UL55 
и UL73 были выбраны на основе анализа данных 
литературы [14, 15–18]. Последовательности 
праймеров представлены в табл. 1. 

Для получения ПЦР фрагмента были исполь-
зованы Tag-полимеразы производства Takara Bio 
Ink и Thermo Fischer Scientific (США). Реакцию 
ПЦР проводили с помощью амплификатора 
DNA Engine Bio-Rad. Каждая ПЦР-реакция 
включала в себя 40 циклов, температура от-
жига праймеров к генам UL55(gB) и UL73 
(gN) составляла 55 °С. Детекцию продуктов 
амплификации осуществляли методом гори-
зонтального электрофореза в агарозном геле. 
Выделение ампликонов соответствующего 
размера из геля проводили с помощью набора 
Wizard SV Gel и PCR Clean-UP system. После 
очистки концентрация целевого фрагмента 
в препарате оценивалась с помощью набора 
Qubit Fluorometric Quantitation Thermo Fischer 
Scientific согласно инструкции производителя. 
Полученные и очищенные фрагменты затем 
использовались в реакции секвенирования на 
платформе MiSeq (Illumina) с применением 
набора MiSeq reagent kit v2 на 500 циклов.

Полученные короткие чтения собирали 
и выравнивали относительно генома рефе-
ренс-штаммов, зарегистрированных в между-
народной базе данных GenBank, с помощью 
программного обеспечения, встроенного в 
секвенатор. Выравнивание нуклеотидных 
последовательностей проводили с использо-
ванием программы CLC Genomics Workbench 
5.5 (CLC bio). 

В качестве референс-последовательностей  
были выбраны последовательности генов 
UL55(gB), UL73(gN) штаммов ЦМВ с извест-
ными геномами, взятыми из базы данных 
GenBank: GQ466044, HCU66425, HS5GLYBM, 
HS5GLYBL, HS5GLYBK, X04606, GQ221975, 
X17403, BK000394, FJ527563, HS5GLYBI, 
GQ121041, AY446894, M60929, HCU66425, 
GQ466044. EU686456, EU686440, AF309995, 
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AF224677, AF390785, AF309993, AF309987, 
EU686430, AF390802, AF309986, AF309975, 
AF309974, AF310006, AF309988, AF309980, 
AF309975, AF309969, GU647095, GU441773, 
GU376726, GU376725, GU376724, GU376723, 
GU376721, GU376720. Для анализа и визуа
лизации полученных данных использовали 
программное обеспечение UGENE Unipro.

Для анализа последовательности генов 
UL55(gB) и UL73(gN) ЦМВ использовали ал-
горитм BLAST и пакет программ, представлен-
ные на сервере NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.
gov/blast). С помощью программы CLUSTAL 
X 2.0 (http://bips.ustrasbg.fr/fr/Documentation/
ClustalX/) проводили выравнивание последо-
вательностей [19].

Анализ исследуемых нуклеотидных после-
довательностей генов и построение филогене-
тических деревьев осуществляли с помощью 
программного обеспечения MEGA 10. 

Статистическую обработку данных прово-
дили с помощью общепринятых алгоритмов 
в программах Microsoft Office (Excel), пакета 
статистических программ Statz, Statistica 6.0, 
Вiostat.

Результаты. Один из этапов работы за-
ключался в оценке распространенности ЦМВ 
среди детей с воспалительными заболеваниями 
органов пищеварения (хронический гастродуо
денит, дискинезии желчевыводящих путей, 
эрозивно-язвенный процесс слизистых оболочек 

ЖКТ), органов дыхания (пневмония, брон-
хит, ОРЗ/ОРВИ), с патологией центральной 
нервной системы и органов кроветворения, 
с внутриутробными инфекциями. Образцы 
биологических субстратов для проведения 
ПЦР-детекции ЦМВ отбирались у детей при 
наличии симптомов ЦМВИ: полилимфоаде-
нопатии, гепатоспленомегалии, длительного 
субфебрилитета.

В группе детей в возрасте от двух до трех 
лет установлены высокие показатели частоты 
выявления ДНК ЦМВ (58–59 %). Показано 
снижение активности репликации ЦМВ у 
детей в возрасте четырех лет и старше. ДНК 
ЦМВ была обнаружена у 9,5 %, что, вероятно, 
связано со становлением иммунной системы. 

Частота обнаружения ЦМВ у детей с раз-
личными заболеваниями представлена в табл. 2.

В группе детей с патологиями органов пи-
щеварения, дыхания и кроветворения частота 
выявления ДНК ЦМВ была достоверно выше, 
чем в группах детей с заболеваниями ЦНС 
(t = 3,3) и ВУИ (t = 3,8).

Для характеристики циркулирующих клини-
ческих изолятов ЦМВ используют различные 
методы анализа вариабельных генов, такие 
как: генотип-специфический ПЦР анализ, 
анализ полиморфизма длины рестрикционных 
фрагментов ДНК (ПДФ), секвенирование 
по Сэнгеру, генотип-специфический ПЦР в 
реальном времени, высокопроизводительное 

Таблица 1. Сравнение отобранных праймеров для генов UL55 (gB) и UL73 (gN) с последовательностями  
изолятов ЦМВ известных генотипов 

Table 1. Comparison of selected primers for UL55 (gB) and UL73 (gN) genes with nucleic acid sequences  
of CMV reference strains

Название штамма / Strain
Нуклеотидная последовательность прямого 

праймера / Nucleic acid sequence  
of the forward primer (f)

Нуклеотидная последовательность обратного 
праймера / Nucleic acid sequence  

of the reverse primer (r)
праймер gB / gB primer tggaactggaacgtttggc gcaccttgacgctggtttgg
gB1 Towne tggaactcgaacgtttggc gcaccttgacgctggtttgg
gB2 AD169 tggaattggaacgtttggc gcaccttgacgctggtttgg
gB3 HS5GLYBM tggaactggaacgtttggc gcaccttgacgcttgtttgg
gB4 C194A tggaactcgaacgtttggc gcaccttgacgctggtttgg
gB5 MK157 tggaattagaacgtttagc gcaccttgacgctggtttgg
gB6 HANRTR8 tggaactggaacgtttggc gcaccttgacacttgtttgg
gB7 KF021605 tggaactcgaacgtttggc gcaccttgacgctggtttgg
праймер gN / gN primer tggtgtgatggagtggaac gcaaccaccaccaaaggcta
N1 AD169 tggtgtgatggagtggaac gcaaccaccaccaaaggcta
N2 Merck tggtgtgatggagtgcaaa gcgaccaccaccaaaggcta
N3a BD tggtgtgatggagtggaaa gcaaccaccaccaaaggcta
N3b N8a tggtgtgatggagtggaac gcaaccaccaccaaaggcta
N4a Can10 tggtgtgatggagtggaac gcgaccaccaccaaaggcta
N4b Towne tggtgtgatggagtggaac gcaaccaccaccaaaggcta
N4c PM tggtgtgatggagtggaac gcaaccaccaccaaaggcta

Таблица 2. Частота выявления ЦМВ у детей с различными заболеваниями (n = 580) 
Table 2. CMV detection rates in pediatric patients with various diseases (n = 580)

Форма патологии и количество обследованных / Form of the disease and  
the number of examined patients Частота выявления ЦМВ (%) / CMV detection rate (%)

Заболевания органов дыхания (n = 79) / Respiratory diseases (n = 79) 16,5 ± 3,8
Патология органов пищеварения (n = 158) / Digestive disorders (n = 158) 18,9 ± 3,6
Патология органов кроветворения (n = 85) / Diseases of the hematopoietic 
system (n = 85) 14,1 ± 3,5

Патология ЦНС (n = 98) / Central nervous system damage (n = 98) 5,1 ± 2,2
Внутриутробное инфицирование ВУИ (n = 160) / Fetal infection (n = 160) 3,8 ± 1,6
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секвенирование (NGS). Методы анализа ДНК, 
основанные на секвенировании, являются наи-
более предпочтительными. Активное внедрение 
методов секвенирования в сферу научных и 
практических исследований позволило доказать, 
что в мире существует большое количество 
генетически разнообразных штаммов цитоме-
галовируса [20, 21]. 

Проведено генотипирование изолятов ЦМВ 
по генам UL55 (gB) и UL73 (gN) с использо-
ванием праймеров, предложенных Chou S. с 
соавторами в 1991 году, и Pignatelli S. et al. в 
2003 г. соответственно [14, 17]. 

Результаты секвенирования нуклеотидных 
последовательностей гена UL55 (gB) клиничес
ких изолятов ЦМВ, изолированных у детей, 
позволили выявить 5 gB-генотипов ЦМВ, цир-
кулирующих среди детей Нижнего Новгорода: 
gB1, gB2 gB3, gB4, gB5. При этом генотип gB4 
встречался лишь в ассоциации с gB2-генотипом. 
Следует отметить, что в генотиповой структуре 
доминировали генотипы gB1 (43,7 %) и gB2 
(37,5 %). В двух случаях была обнаружена сме-
шанная инфекция, обусловленная сочетанием 
двух генотипов: gB4 и gB2; gB1 и gB2.

Секвенирование фрагментов гена UL73 
(gN) ЦМВ, позволило обнаружить 4 генотипа: 
gN4a, gN3b, gN1, gN4c с доминированием ге-
нотипа gN4a (46,6 %). В четырех случаях была 
установлена смешанная инфекция, обуслов-
ленная сочетанием двух и трех gN-генотипов. 
Обнаружены следующие варианты микст-ин-
фекции: gN3b и gN4a; gN1 и gN4a; gN1, gN4a 
и gN3b. У иммунокомпетентных пациентов 
(ВИЧ-инфицированные и пациенты, перенесшие 
пересадку солидного органа) и новорожденных 
детей с врожденной ЦМВИ часто наблюдается 
инфицирование несколькими штаммами ЦМВ 
разных генотипов. В этом случае отмечается 
более высокая вирусная нагрузка, а для элими-
нации вируса требуется более продолжительный 
временной период [21].

С целью определения эволюционного раз-
нообразия клинических изолятов ЦМВ, выде-
ленных у детей с клиническим и лабораторно 
подтвержденным диагнозом ЦМВИ, был про-
веден филогенетический анализ нуклеотидных 
последовательностей генов UL55 и UL73. Для 
сравнительного анализа из международной 
базы данных GenBank были отобраны нуклео
тидные последовательности гена UL55 (gB) 49 
референс-штаммов и клинических изолятов, 
циркулирующих в разных странах Европы 
(Италия, Испания, Бельгия, Великобритания), 
США, Китае, Мексике, Индии, Египте, а также 
нуклеотидные последовательности гена UL73 
(gN) 46 референс-штаммов и клинических 
изолятов, циркулирующих в странах Европы 
(Италия, Испания, Великобритания), США, 
Китае, Индии. 

В результате проведенного филогенетического 
анализа нуклеотидных последовательностей гена 
UL55 установлено, что нижегородские изоляты 
ЦМВ, выделенные у детей, разделились на пять 
основных кластеров и располагаются ближе к 
изолятам ЦМВ, циркулирующим на территории 
Великобритании и США, а один изолят ЦМВ 
генотипа gB2 филогенетически находится ближе 
к штамму, выделенному на территории Китая. 
Филогенетический анализ нуклеотидных по-

следовательностей гена UL73 (gN) показал, что 
нижегородские изоляты ЦМВ распределились 
на 4 основные кластера и располагаются ближе 
всего к изолятам ЦМВ, выделенным в Италии, 
Испании и Великобритании. Клинические 
изоляты ЦМВ генотипов gN4c и gN3b оказа-
лись ближе к изолятам, выделенным в Китае и 
США. На рисунке представлена дендрограмма 
нуклеотидных последовательностей генов UL55 
(gB) и UL73 (gN) исследуемых штаммов ЦМВ и 
депонированных в базе данных GenBank/NCBI.

Обсуждение. Проведенные исследования 
показали, что частота обнаружения ЦМВ у 
детей с заболеваниями органов пищеварения 
(гастрит, панкреатит, холецистит) была высокой 
и составила 18,9 %, с заболеваниями органов 
дыхания (пневмония, бронхит) – 16,5 %, с за-
болеваниями органов кроветворения – 14,1 %. 
У детей при разных формах патологии органов 
дыхания, пищеварения, кроветворения, ЦНС 
установлены достоверные различия в частоте 
выявления ЦМВ, что согласуется с данным 
литературы [22–24]. Высокая частота обна-
ружения ЦМВ у детей различных возрастных 
групп, проживающих в Нижнем Новгороде, 
свидетельствует о необходимости их обсле-
дования на инфицированность ЦМВ с целью 
ранней диагностики ЦМВИ и назначения 
эффективной этиотропной противовирусной 
и иммуномодулирующей терапии. 

Сравнительный анализ полученных нами 
результатов с данными аналогичных исследова-
ний, проводимых в других странах, представлен 
в табл. 3. В России так же, как и в США, у 
детей доминируют генотипы ЦМВ gB1 и gB2 
[25]. Следует отметить, что среди детей в других 
странах (Китай, Япония, Австралия) доминируют 
генотипы ЦМВ gB1 и gB3 [10, 11]. Результаты 
генотипирования изолятов ЦМВ по гену gN 
согласуются с результатами, полученными 
другими исследователями. Так, при изучении 
генетического разнообразия 270 клинических 
изолятов ЦМВ, выделенных у новорожденных 
с врожденной ЦМВИ в Италии, Pignatelli S. 
с соавторами было установлено следующее 
распределение генотипов: gN1 – 25,6 %, gN2 –  
1,9 %, gN3a – 8,9 %, gN3b – 4,3 %, gN4a – 
21,3 %, gN4b – 12,8 % и gN4c – 25,2 % [26]. А 
в исследовании, проведенном Ross S.A. с соав-
торами, показано, что среди новорожденных с 
врожденной ЦМВИ превалирует генотип gN3a 
(32 %) [25]. По нашим данным, среди детей 
доминировали генотипы gN1 и gN4a, также 
превалировал и генотип gN3b, в то время как 
в исследовании Pignatelli S. с соавторами он 
относился к минорным. 

Проведенный филогенетический анализ 
нуклеотидных последовательностей генов UL55 
и UL73 показал, что большинство нижего-
родских изолятов ЦМВ, выделенных у детей, 
располагаются ближе к изолятам ЦМВ, цир-
кулирующим на территории Великобритании, 
в США и Китае. 

Несмотря на то, что роль генетической ва-
риабельности ЦМВ в развитии инфекционного 
процесса до конца не определена, исследования, 
направленные на изучение спектра циркули-
рующих в Российской Федерации генотипов 
ЦМВ, являются актуальными и необходимыми 
как для получения достоверной информации о 
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Рисунок. Дендрограммы нуклеотидных последовательностей генов UL55(gB) и UL73 (gN) исследуемых штаммов  
ЦМВ и депонированных в базе данных GenBank/NCBI, построенные с использованием  

метода максимального правдоподобия 
Примечание: цифры в узлах дерева обозначают уровень поддержки, полученный с помощью алгоритма быстрой загрузки

Figure. Dendrograms of UL55 (gB) and UL73 (gN) gene nucleotide sequences of CMV isolates studied and deposited  
in the GenBank/NCBI database built using a maximum likelihood method

Notes: The numbers in the nodes represent the level of support obtained using the rapid bootstrаp algorithm 

Таблица 3. Частота встречаемости различных генотипов ЦМВ среди детей с ЦМВИ в мире и в России 
Table 3. Frequency of various CMV genotypes in children with CMV infection in different countries of the world and in Russia 

Контингент – дети с ЦМВИ / 
Children with CMV infection

Генотип / 
Genotype

Частота встречаемости различных генотипов, % / 
Frequency of genotypes, %

Страна, ссылка / Country, 
references

По данным литературы / 
Published data

gB gB1(50,63%), gB2(17,72%), gB3(21,52%), mix(10,3%) Китай / China [12]
gB2(76,5%), gB1(5,9%), gB3(11,8%), mix(5,9%) Мексика / Mexico [11]
gB1(39%), gB3(30%), Австралия / Australia [13]
gB3 Япония / Japan [10]
gB1(42%), gB2(23%), gB5(1%) США / USA [25]

gN gN4c(22,9%), gN4a(20,3%), gN1(20.3%), gN4b(13,5%), 
gN2(8,1%), gN3a(8,1%), gN3b(6,8%) 

Италия / Italy [26]

По результатам собственных ис-
следований / Own research results

gB gB2 (43,7%), gB1(37,5%), gB3(6,3%), gB4(6,3%), gB5(6,3%) Россия / Russia
gN gN4a (46,6%), gN3b (26,6%), gN1 (20%), gN4c (6,6%) 
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региональных особенностях, так и для решения 
различных эпидемиологических задач, включая 
установление источников, путей и факторов 
передачи инфекции, а также для создания 
эффективной вакцины. 

Заключение
Таким образом, впервые получены оригиналь-

ные данные о пейзаже и долевом распределении 
генотипов ЦМВ, циркулирующих среди детей 
Нижнего Новгорода. Установлено, что в группе 
детей, превалируют генотипы gB1, gВ2, gN4а. В 
16 % случаев у пациентов обнаружена ЦМВИ, 
обусловленная ассоциацией двух и трех гено-
типов ЦМВ. Проведенный филогенетический 
анализ нуклеотидных последовательностей генов 
UL55 и UL73 свидетельствует о генетической 
гетерогенности нижегородских изолятов ЦМВ. 

Сведения о генотипах ЦМВ, циркулирую-
щих в России и, в частности, на территории 
Нижегородской области, необходимы для оцен-
ки эпидемиологической ситуации по ЦМВИ, 
прогнозирования ее развития, совершенство-
вания эпидемиологического надзора за данной 
инфекцией и могут быть полезны при решении 
вопроса о целесообразности использования на 
территории России активно разрабатываемых 
за рубежом вакцин против ЦМВ. Впервые 
нуклеотидные последовательности генома 
российских изолятов цитомегаловируса заре-
гистрированы в Международной базе данных 
GenBank/EMBL/DDBJ. 
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