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Р езю м е
В в е д е н и е . Л и хор адка З ап адн ого  Н и ла  -  зоон озн ая  трансм иссивная вирусная и н ф ек ц и я , вызываемая вир усом  З ап адн о­
го Н ила. Д ан н ы е о  возм ож ности  сохр ан ен и я  вируса З ап адн ого  Н и ла в м еж эп и зооти ч еск и й  п е р и о д  в реги он ах  с у м е­
р ен н ы м  клим атом  у  зи м ую щ и х комаров и м ею т больш ое зн а ч ен и е  для  п он и м ан и я  м еханизм ов ц и р к ул я ц и и  патогена. 
Ц е л ь ю  и с с л е д о в а н и я  является оц ен к а в озм ож ности  со х р ан ен и я  вируса  З а п адн ого  Н и ла  в к ом арах в м еж эп и зооти ч е­
ск ий  п е р и о д  в В олгоградской  области .
М а т е р и а л ы  и  м е т о д ы . О бъектам и и сследов ан и я  являлись зи м у ю щ и е комары , сб о р  которы х п р оводи лся  в В олгоград­
ск ой  обл асти  в 2013-2021 гг. с п ом ощ ью  ак кум уляторного асп и р атор а и  л овуш к и  К риш таля. В ы явление РН К  вируса  
З а п адн ого  Н и ла  п р о в о д и л и  м етодом  п о л и м ер а зн о й  ц е п н о й  р еа к ц и и  с о б р а т н о й  тр ан ск р и п ц и ей  в р еж и м е реального  
врем ен и . И з об р а зц а  o 1 6 /1 9  (C x . p ip ie n s ,  сбо р  от 02.04.2019 г.), в к отор ом  бы ла о б н а р у ж ен а  Р Н К  вируса  З а п а дн о ­
го Н ила, с и спол ьзован ием  к ультуры  клеток VERO бы л п о л у ч ен  и золят (W N V  V o lg o g r a d ^ ^ /W ) .  П осле этого  из  
отф и л ь тр ован н ого  к леточн ого суп ер натан та  п о л у ч ен н о го  изолята бы ла вы делена тотальная РН К . М етаген ом н ое  
сек в ени р ован и е обр а зц а  п р о в о д и л и  на вы сок опрои зводител ьном  секвенаторе Illum ina  MiSEQ.
Р е з у л ь т а т ы .  В зи м овочны х у б еж и щ а х  бы ло со б р а н о  4070 комаров. Н а н ал и ч и е Р Н К  вируса  З а п адн ого  Н и ла и ссл едо­
вано 157 п улов  комаров. РН К  в и р уса  З а п адн ого  Н и ла  вы явлена в 2 пулах  ком аров вица C u le x  p ip ie n s  и  в 1 п уле ком ­
плекса A n o p h e le s  m a c u l ip e n n is .  Ф и л оген ети ч еск и й  ан али з показал, что и золят  W N V  V o lg o g r a d ^ ^ /W , вы деленны й  
и з п ул а  зи м у ю щ и х  ком аров, п р и н а д л еж а л  ко втором у ген о ти п у  вируса  З ап адн ого  Н ила. У становлена его п р и н а д ­
л еж н ость к м о н о ф и л ет и ч еск о й  кладе и золятов  вируса  З а п адн ого  Н ила, вы деленны х н а  т ер р и т о р и и  В олгоградской, 
А стр ахан ской  и  Р остовской  о бл астей  в 2007, 2018-2020  годах.
З а к л ю ч е н и е .  В В олгоградской  обл асти  впервы е вирус З а п адн ого  Н и ла о б н а р у ж ен  у  зи м у ю щ и х  ком аров. Результаты  
эти х  и ссл едо в а н и й  п одтв ер ж даю т  ги п отезу  о  п ер си стен ц и и  вируса  З а п адн ого  Н и ла  второго ген оти п а  в к ом арах в 
т еч ен и е  м еж эп и зооти ческ ого  п ер и о д а  и  возм ож ности  п ер ед а ч и  вируса  Зап адн ого  Н и ла  о т  ком ара к п ти ц е в весен­
н и й  п ер и о д  как о д и н  и з  м ехани зм ов  ф о р м и р о в а н и я  м естны х очагов н а  эн дем и ч н ы х п о  л и х о р а д к е  З а п адн ого  Н и ла  
тер р и то р и я х  Р осси й ск ой  Ф ед ер а ц и и  без еж его д н о го  зан оса  вируса.
К л ю ч е в ы е  слова: л и хор адк а З а п адн ого  Н ила, в и р ус З а п адн ого  Н и ла, м еж эп и зооти ч еск и й  п ер и о д , C u le x  p ip ie n s ,  ком ­
плекс A n o p h e le s  m a c u l ip e n n is ,  зи м у ю щ и е комары.
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Su m m ary
Introduction: W est N ile  fever  is a zoon otic , vector-borne v iral in fection  cau sed  b y  W est N ile  v irus. The p oss ib ility  o f  per­
sisten ce  o f  W est N ile  v iru s in  overw in ter in g  m o sq u ito es in  reg ion s w ith  a tem perate clim ate is o f  great im portance for u n d er­
stan d in g  the m ech an ism s o f  p a th o g en  circulation.
Objective: To detect W est N ile  v iru s in  m o sq u ito es during th e  in ter-ep izootic  p eriod  in  the  V o lgograd  R egion.
Materials and methods: In 2013-2021, w e  co llected  o verw in terin g  m o sq u ito es in  different locations o f  the  V o lgograd  R egion  
u sin g  a b attery-p ow ered  aspirator w ith  a K rishtal's trap to detect W est N ile  v iru s R N A  in  th e m  u s in g  a real-tim e reverse  
transcription  p o lym era se  chain  reaction. A n  iso la te  (W N V  V o lg o g ra d _ o 1 6 /1 9 ) w a s  ob ta in ed  fro m  sa m p le  o 1 6 /1 9  (Cx. pip- 
iens, co llected  on  A pril 2, 2019) w ith  detected  W est N ile  v iru s R N A  u s in g  a VERO cell culture. A fter that, tota l R N A  w a s  
iso la ted  from  the filtered  ce ll supernatant o f  that iso late. M etagen om ic se q u en cin g  of the  sa m p le  w a s  perform ed  u sin g  a 
h ig h -th rou gh p u t Illum ina M iSeq sequencer, Illum ina Inc.
Results: In total, w e  co llected  4,070 m o sq u ito es in  w in ter in g  sh elters an d  tested  157 p o o ls  o f  the in sects for W est N ile  v irus 
R N A . The latter w a s  detected  in  tw o  p o o ls  o f Culex pipiens an d  in  o n e  p o o l o f  Anopheles maculipennis com p lex . The p h y lo g e ­
n etic  an a lysis sh o w e d  that th e  W N V  V o lg o g ra d _ o 1 6 /1 9  strain  iso la ted  from  the p o o l o f  w in ter in g  m o sq u ito es b e lo n g ed  to 
lin ea g e  2 o f W est N ile  v irus. W e a lso  estab lish ed  its b e lo n g in g  to th e  m o n o p h y letic  clade o f  W est N ile  v iru s strains iso la ted  
in  the  V olgograd , A strakhan, an d  R ostov  reg ion s in  the years 2007 and  2018-2020.
Conclusions: W e w ere  first to  detect W est N ile  v iru s in  overw in terin g  m o sq u ito es in  the V o lgograd  R egion . O ur fin d in g s  
confirm  the h y p o th esis  that lin eage 2 strains o f en cep h alitic  W est N ile  v iru s persist in  m o sq u ito es d u rin g  the in ter-ep izootic  
p eriod  and can b e  transm itted  from  m osq u ito  to bird in  sp rin gtim e as o n e  o f  the m ech an ism s o f form in g  a u toch th on ou s foci 
in  W N V  en d em ic  areas o f  th e  R ussian  F ederation  in  the  ab sen ce o f  the  an n u al im port o f  th is in fection .
K eyw ord s: W est N ile  fever, W est N ile  v irus, in ter-ep izootic  period , Culex pipiens, Anopheles maculipennis com plex , 
overw in ter in g  m osq u itoes.
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Введение. Лихорадка Западного Нила (ЛЗН) — 
зоонозная трансмиссивная вирусная инфекция, 
вызываемая вирусом Западного Нила (ВЗН). 
В природе ВЗН поддерживается в энзоотичном 
цикле между птицами и кровососущими комарами 
(Diptera, Culicidae). Случайными (тупиковыми) 
хозяевами могут быть люди, лошади и другие 
млекопитающие. У человека ЛЗН протекает в виде 
острого лихорадочного заболевания с симптомами 
общей интоксикации, умеренного полиаденита, 
головными и мышечными болями, в ряде случаев 
с развитием серозного менингита и менингоэнце- 
фалита [1]. На эндемичных по ЛЗН территориях 
с тропическим и субтропическим климатом цир­
куляция ВЗН может происходить круглогодично. 
В регионах с умеренным климатом передача вируса 
горизонтально позвоночным хозяевам происхо­
дит только летом и осенью. В настоящее время 
ВЗН — наиболее распространенный в Северной 
Америке и Европе патоген, переносчиками ко­
торого являются комары. По данным Референс- 
центра по мониторингу за возбудителем лихо­

радки Западного Нила в Российской Федерации, 
за период 1997—2020 гг. зарегистрировано 2964 
случая заболевания лихорадкой Западного Нила 
в 35 субъектах. Механизмы поддержания ВЗН 
в межэпизоотический период и распространения 
инфекции весной на эндемичных территориях 
мало изучены. Особый интерес для исследовате­
лей представляют комары, которые переживают 
зимний период в состоянии диапаузы в различных 
убежищах. ВЗН в местных популяциях диапаузи- 
рующих Culex pipiens f. pipiens обнаружен в США 
в Нью-Йорке, Нью-Джерси и Пенсильвании [2—5]. 
Результаты исследований в долине Сакраменто 
в Калифорнии показали, что инфицированные 
самки рода Culex могут выживать в течение зимы 
и, возможно, передавать ВЗН по завершении 
диапаузы в конце зимы или ранней весной как 
вертикально, так и горизонтально [6]. В Европе 
РН К ВЗН у зимующих комаров Cx. pipiens об­
наружена в Чехии, в регионе Южная Моравия 
[7]. На территории Российской Федерации по­
добных исследований не проводилось. Данные
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о возможности сохранения ВЗН у зимующих 
комаров в межэпизоотический период имеют 
большое значение для понимания циркуляции 
патогена на эндемичных территориях.

Цель и задачи исследования. Целью исследо­
вания является оценка возможности сохранения 
вируса Западного Нила в комарах в межэпизоо­
тический период в Волгоградской области. Для 
достижения поставленной цели решались следующие 
задачи: проведение скрининга на наличие РНК 
ВЗН и определение уровня инфицированности 
зимующих комаров, проведение углубленных 
молекулярно-генетических исследований генома 
возбудителя ЛЗН.

Материалы и методы. Сбор комаров проводился 
в г. Волгограде, Среднеахтубинском и Руднянском 
районах Волгоградской области в 2013—2021 гг. 
после осенних заморозков и в феврале — начале 
апреля (таблица). Диапаузирующих самок кома­
ров собирали со стен и потолков погребов, ово­
щехранилища, омшаника, колодцев с помощью 
аккумуляторного аспиратора (BioQuip Products) и 
стеклянной ловушки Кришталя (ООО «Химпром»). 
Пойманных комаров транспортировали в термокон­
тейнерах («Термо-Конт МК») с хладоэлементами 
в лабораторию, обездвиживали в морозильной ка­
мере при температуре —20 °С в течение 5—7 минут 
и определяли до вида по руководству А.В. Гуцевича 
[8] с помощью стереомикроскопа (Stemi 2000C, Carl 
Zeiss). Комаров одного вида фасовали на холоде от 
2 до 30 особей в микроцентрифужные пробирки 
(Eppendorf,), которые хранили в морозильной 
камере при —80 °С. Затем готовили суспензии 
пулов комаров в физиологическом растворе 
и проводили выявление РНК вируса Западного 
Нила методом ОТ-ПЦР с использованием набора 
реагентов «АмплиСенс WNV-FL» (ФБУН «ЦНИИ 
эпидемиологии» Роспотребнадзора) в соответствии 
с инструкцией производителя. Установление ге­
нотипа ВЗН в положительных пробах проводили 
методом ОТ-ПЦР в режиме реального времени 
с использованием 3 пар праймеров и 3 зондов 
(патенты РФ: № 2715625 от 02.03.2020; № 2715617 
от 02.03.2020; № 2737396 от 30.11.2020). Комаров 
вида Cx. pipiens не подвергали анализу с целью 
выявления различий между внутривидовыми 
формами: f. pipiens и f. molestus.

Выделение вируса из проб пулов комаров, 
в которых была обнаружена РНК ВЗН, проводили 
с использованием культуры клеток Vero. Для это­
го клетки выращивали в среде DMEM (БиолоТ) 
с добавлением 10 % эмбриональной бычьей сы­
воротки (Sigma Aldrich, USA), 1 % L-глутамина 
(Gibco) и 1 % антибиотика/антимикотика (Sigma 
Aldrich) при 37 °С, 5,5 % СО2 и 70 % влажности. 
В качестве поддерживающей среды использовалась 
та же среда с добавлением 2 % эмбриональной 
бычьей сыворотки. Подготовленный монослой 
клеточной культуры Vero заражали пробами надо- 
садочной жидкости суспензии комаров согласно 
классическому протоколу [9].

Для получения углубленной молекулярно-ге­
нетической характеристики геноварианта ВЗН, 
выявленного в зимующих комарах, из отфиль­
трованного клеточного супернатанта полученного 
вирусного изолята была выделена тотальная РНК, 
с которой и проводилась последующая работа по 
секвенированию. Метагеномное секвенирование 
образца проводили согласно методике Moser
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et al., 2016 [10], с авторскими изменениями на 
высокопроизводительном секвенаторе Illumina 
MiSEQ (Illumina Inc.). Анализ полученных данных 
осуществляли с помощью программных продуктов 
Cutadapt 2.9 [11], Samtools 1.9, Bcftools 1.9, bwa 
0.7.17-r1188 [12] и SPAdes v3.11.1 [13], объеди­
ненных в конвейеры при помощи собственных 
скриптов, реализованных на языке Python 3. Для 
построения множественных выравниваний по­
следовательностей геномов использовали MAFFT 
v7.271 [14]. Филогенетический анализ осущест­
вляли с помощью программного пакета Mega X 
[15], для визуализации результатов использовали 
web-сервис iTOL [16].

Результаты. За период с 2013 по 2021 г. в 
Волгоградской области в зимовочных убежищах 
было собрано 4070 комаров: 3602 — Cx. pipiens, 
468 — комплекса An. maculipennis. Места сборов, 
количество особей и результаты исследований на 
наличие РНК ВЗН зимующих комаров, собран­
ных в Волгоградской области с 2013 по 2021 г., 
представлены в таблице. На наличие РНК ВЗН 
исследовано 136 пулов комаров вида Cx. pipiens 
и 21 пул — комплекса An. maculipennis. С 2013 по 
2018 г. и в 2021 г. положительных на наличие РНК 
ВЗН пулов обнаружено не было. РНК ВЗН выяв­
лена: в 1 пуле комаров вида Cx. pipiens и в 1 пуле 
комплекса An. maculipennis, собранных 02.04.2019 
в погребе дачи СНТ «Колос», и 1 пуле комаров 
Cx. pipiens, собранных 26.02.2020 в погребе усадьбы 
на хуторе Сахарный. Оба зимовочных убежища 
расположены на территории Волго-Ахтубинской 
поймы в Среднеахтубинском районе области.

В результате вирусологического исследования 
трех проб пулов комаров, в которых была обна­
ружена РНК ВЗН, удалось получить вирусный 
изолят из одной (WNV V o lg o g rad ^ ^ /^ ) .

Филогенетический анализ показал, что получен­
ный изолят ВЗН, выделенный из пула зимующих 
комаров (Cx. pipiens, 02.04.2019), принадлежал 
ко второму генотипу вируса Западного Нила. 
Установлена его принадлежность к  монофиле- 
тической кладе геновариантов ВЗН, выделенных 
на территории Волгоградской, Астраханской и 
Ростовской областей в 2007, 2018—2020 гг. (рис. 1).

Обсуждение. При исследовании инфицирован­
ности возбудителем ЛЗН позвоночных животных 
и членистоногих в 2013—2021 гг. на территории 
Волгоградской области РНК ВЗН выявлена в 13 из 
914 проб органов диких птиц (1,42 %), в 1 из 1229 
проб органов мелких млекопитающих (0,08 %), в 
146 из 6820 проб кровососущих комаров (2,14 %) 
и 7 из 1996 проб иксодовых клещей (0,35 %). При 
исследовании сывороток крови домашних птиц 
и лошадей методом ИФА антитела к  ВЗН обна­
ружены в 25 из 49 (51 %) и в 181 из 300 (60 %) 
исследованных проб соответственно. Эпизоотий 
ЛЗН среди птиц — основных резервуаров и лоша­
дей — тупиковых хозяев в этот период не зареги­
стрировано. Основными резервуарами являются 
врановые и лимнофильные птицы, эффективными 
переносчиками — комары видов Culex pipiens и Culex 
modestus. Вероятно, при высокой дозе заражения 
второстепенными переносчиками могут являться 
комары видов Aedes vexans, Aedes caspius, Aedes 
dorsalis, массовый выплод которых происходит 
в пойменных водоемах в конце мая — июне.

Комары родов Anopheles и Culex зимуют на 
стадии имаго, и численность диапаузирующих
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Таблица. Места сборов, количество особей и результаты исследований на наличие РНК ВЗН зимующих комаров,
собранных в Волгоградской области с 2013 по 2021 г.

Table. Collection sites and the number of overwintering mosquitoes collected and tested for West Nile virus (WNV) RNA
in the Volgograd Region in 2013-2021
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Дата обора / 
Collection 

date
(dd.mm.yyyy)

Место сбора / 
Collection site

Координаты места cбора / 
Collection site coordinates

Зимовочное 
убежище / 

Overwintering 
shelter

Вид / Species
Количество 

особей / 
Number of 
mosquitoes

Пулов / 
Pools

Положитель­
ные / 

Detected 
W N V positiveN E

09.03.2013 о. Сарпинский / 
Sarpinsky Island 48.607387 44.536846 погреб / cellar к. A n . m a c u lip e n n is 20 2 0

C x. p ip ie n s 18 3 0

10.03.2013 о. Сарпинский / 
Sarpinsky Island 48.613909 44.526659 погреб / cellar C x. p ip ie n s 41 3 0

погреб / cellar к. A n . m a c u lip e n n is 2 1 0

20.10.2013 о. Сарпинский / 
Sarpinsky Island 48.613909 44.526659 погреб / cellar C x. p ip ie n s 140 6 0

17.03.2014 Питомник НИПЧИ / 
V P C R I nursery 48.715131 44.784519

овощехранили­
ще /
vegetable
warehouse

C x. p ip ie n s 2 1 0

29.03.2014 о. Сарпинский / 
Sarpinsky Island 48.613909 44.526659 погреб / cellar C x. p ip ie n s 67 6 0

27.10.2014 с. Осички / Osichki 
Village 50.951625 44.499790

омшаник / bee 
wintering shed к. A n . m a c u lip e n n is 253 10 0

колодец / well C x. p ip ie n s 12 1 0

04.04.2015 о. Сарпинский / 
Sarpinsky Island 48.613909 44.526659 погреб / cellar C x. p ip ie n s 80 4 0

04.04.2015 о. Сарпинский / 
Sarpinsky Island 48.607387 44.536846 погреб / cellar C x. p ip ie n s 38 2 0

09.11.2016 о. Сарпинский / 
Sarpinsky Island 48.613909 44.526659 погреб / cellar C x. p ip ie n s 484 16 0

20.10.2017 Питомник НИПЧИ / 
V P C R I nursery 48.715131 44.784519

овощехранили­
ще /
vegetable
warehouse

C x. p ip ie n s 100 4 0

к. A n . m a c u lip e n n is 6 1 0

23.10.2018 Питомник НИПЧИ / 
V P C R I nursery 48.715131 44.784519

овощехранили­
ще /
vegetable
warehouse

C x. p ip ie n s 270 9 0

к. A n . m a c u lip e n n is 80 3 0

08.11.2018 п. Майский / 
Maysky Village 48.551588 44.18612 колодец / well C x. p ip ie n s 7 1 0

26.03.2019
п. Сакко и Ванцетти / 

Sacco and Vanzetti 
Village

48.509927 44.504493 погреб / cellar C x. p ip ie n s 10 1 0

28.03.2019
п. Колхозная Ахтуба / 
Kolkhoznaya Akhtuba 

Village
48.714760 44.811811 погреб / cellar C x. p ip ie n s 6 1 0

02.04.2019 п. Горьковский / 
Gorkovsky Village 48.689452 44.328706 погреб / cellar C x. p ip ie n s 5 1 0

02.04.2019 Дачи Бакалда / 
Bakalda cottages

48.648770 44.552548 погреб / cellar C x. p ip ie n s 370 13 1
погреб / cellar к. A n . m a c u lip e n n is 5 1 1

48.651515 44.550491 колодец / well C x. p ip ie n s 71 3 0

06.04.2019 о. Сарпинский / 
Sarpinsky Island 48.613909 44.526659 погреб / cellar C x. p ip ie n s 582 20 0

11.11.2019 Питомник НИПЧИ / 
V P C R I nursery 48.715131 44.784519

овощехранили­
ще /
vegetable
warehouse

C x. p ip ie n s 330 11 0

к. A n . m a c u lip e n n is 30 1 0

11.11.2019 х. Сахарный / 
Sakharny Village 48.683818 44.625473 погреб / cellar C x. p ip ie n s 480 13 0

к. A n . m a c u lip e n n is 72 2 0

26.02.2020 х. Сахарный / 
Sakharny Village 48.683818 44.625473 погреб / cellar C x. p ip ie n s 180 6 1

12.04.2020 Дачи Бакалда / 
Bakalda cottages 48.648770 44.552548 погреб / cellar C x. p ip ie n s 150 5 0

18.03.2021 х. Сахарный / 
Sakharny Village 48.683818 44.625473 погреб / cellar C x. p ip ie n s 5 1 0

22.03.2021 Дачи Бакалда / 
Bakalda cottages 48.648770 44.552548 погреб / cellar C x. p ip ie n s 154 5 0

И Т О ГО / TO TA L 4070 157 3
Abbreviation: V PC R I, Volgograd Plague Control Research Institute of the Federal Service for Surveillance on Consumer Rights Protection and Human 
Wellbeing (Rospotrebnadzor), Volgograd, Russian Federation.
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самок к  весне уменьшается более чем на 95 %. 
Рост популяций комаров этих родов в течение 
лета происходит постепенно, численность до­
стигает максимума в конце июля — августе, т. е. 
в сезон передачи ВЗН. Комары рода Anopheles 
предпочитают питаться на млекопитающих, что 
ограничивает их роль в передаче ВЗН. Напротив, 
виды рода Culex, в частности Culex pipiens L. 
и Culex modestus Fic., распространенные в очагах 
ЛЗН на юге России, питаются как на птицах, 
так и на млекопитающих. Кроме того, комары 
Cx. pipiens и Cx. modestus более восприимчивы 
к ВЗН и способны к более эффективной передаче 
вируса, чем комары Aedes vexans, Aedes caspius, 
Aedes dorsalis. Приведенные данные позволяют 
считать именно комаров рода Culex основными 
переносчиками ВЗН на территории России [17]. 
В Волгоградской области имаго комаров комплекса 
An. maculipennis, неавтогенной формы Cx. pipiens 
(f. pipiens) и Cx. modestus зимуют в состоянии диа­
паузы в естественных и искусственных убежищах 
(рис. 2). В урбанизированных биотопах это могут 
быть погреба, колодцы, омшаники, в природных — 
пещеры, норы животных, различные укрытия 
в прикорневой части деревьев, тростника и т. п.

Поскольку большинство самок, которые вхо­
дят в состояние диапаузы, не питаются кровью, 
их инфицирование ВЗН должно происходить 
посредством вертикальной передачи вируса.
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Неопровержимым доказательством того, что верти­
кально инфицированные осенью самки Сх. pipiens 
f. pipiens, пережившие зиму в состоянии диапау­
зы, способны следующей весной инициировать 
заражение, являются результаты исследований, 
проведенные в 2006 г. Anderson J.F. и Main A.J. 
[18]. Они описали горизонтальную передачу ВЗН 
инфицированной по вертикали самкой, нахо­
дившейся в диапаузе более 5 месяцев, и пришли 
к выводу, что в умеренном климате передача ВЗН 
у Сх. pipiens f. pipiens от поколения к  поколению 
является важным средством, позволяющим вирусу 
сохраняться в зимний период и в последующем 
вызывать эпизоотии в весенне-летний период. 
Вероятно редко может также осуществляться 
и альтернативный механизм, при котором самки 
перед наступлением диапаузы питаются инфици­
рованной кровью, переживают зиму и передают 
ВЗН весной [19].

При исследовании 157 пулов комаров, со­
бранных в зимовочных убежищах Волгоградской 
области в период с 2013 по 2021 г., в 3 пулах 
обнаружена РНК ВЗН. Общий уровень инфици- 
рованности зимующих в Волгоградской области 
комаров составил 1,9 %. Аналогичный показатель 
при исследованиях в Нью-Йорке составил 0,1 % 
[2], в Южной Моравии — 0,5 % [7]. Выявление 
РНК ВЗН и получение вирусного изолята (WNV 
V o lg o g ra d ^ ^ /^ )  из зимующих комаров может

Tree s ca le : 0.1

NC 001563 2 West Nile virus lineage 2 complete genome 
M l2294 2 West Nile vims RNA complete genome 
AY532665 1 West Nile virus strain B956 polyprotein gene complete genome 
JX041631 1 West Nile virus strain LEIV-3266Ukr complete genome 
DQ318019 1 West Nile vims strain ArD76104 complete genome 
KT207791 1 West Nile virus isolate 792/14 complete genome
KJ934710 1 West Nile virus strain Hyalomma/Romania/2013 polyprotein precursor gene complete cds 
FJ425721 West Nile virus isolate Reb VLG 07 
West Nile virus o16/19
West Nile virus isolate Volgograd723/18 polyprotein gene consensus genome complete cds 

— West Nile virus isolate Volgograd696 18 polyprotein gene consensus genome complete cds 
West Nile virus isolate Volgograd623/18 complete cds 
West Nile virus isolate Volgograd592/18 complete cds
West Nile virus isolate Volgograd829/18 polyprotein gene consensus genome complete cds
West Nile virus isolate Volgograd625/18 partitial cds
West Nile virus isolate Volgograd627/18 complete cds
West Nile virus isolate Volgograd594/18 complete cds
West Nile virus isolate Volgograd652/18 complete cds
West Nile virus isolate Volgcgrad601/18 polyprotein gene consensus genome complete cds
1X318700 1 West Nile virus genomic RNA complete genome strain Zmql6m11
JN393308 1 West Nile virus strain HS101 08 complete genome
KY523178 1 West Nile vims isolate UG2274/Uganda/2009 complete genome
EF429198 1 West Nile virus SA93/01 complete genome
EU0686671 West Nile vims isolate SPU116-89 polyprotein gene complete cds
EF429197 1 West Nile virus SPU116/89 complete genome
KP780840 1 West Nile virus isolate Tammy complete genome
KF179639 1 West Nile vims strain Greece/2012/Kavaia/39 1 complete genome
KJ883343 1 West Nile vims strain Greece/2Q13/Xanthi 1 complete genome
KJ883349 1 West Nile vims strain Greece/2013/Xantfii 5 complete genome
KJ883345 1 West Nile virus strain Greece/2013/Xanthi 3 complete genome
KJ883348 1 West Nile virus strain Greece/2013/Kavala 2 complete genome
KJ883344 1 West Nile vims strain Greece/2013/Xantli 2 complete genome
MFI021189 1 West Nile virus isolate WNV/Belgium/2017/Antwerpen complete genome
KC496015 1 West Nile virus strain 578/10 complete genome
KU206781 1 West Nile virus strain Bulgaria/2015/Sofia complete genome
KT757319 1 West Nile virus isolate Vojvodina 2013 02 polyprotein gene complete cds
KT757318 1 West Nile virus isolate Vojvodina 2013 01 polyprotein gene complete cds
KY594040 1 West Nile virus isolate 341/2010 complete genome
HQ537483 1 West Nile virus isolate Nea Santa-Greece-2010 complete genome
KJ577739 1 West Nile virus strain Greece/2013/C147 polyprotein gene complete cds
KJ883346 1 West Nile vims strain Greece/2013/Thessaloniki 4 complete genome

Рис. 1. Д ен др огр ам м а, п о ст р о ен н а я  на о сн о в е  вы равненны х п оследов ательн остей  ген ом ов  В З Н , 
к оди р ую щ и х вирусны й п ол и п р о т еи н  м ето д о м  п р и со ед и н ен и я  с о сед ей  с  бутстр еп ом  =  1000  

Fig. 1. A  dendrogram  bu ilt o n  the  basis o f  a ligned  W est N ile  virus g en o m es’ sequ en ces en cod in g  a viral po lyp rote in  b y  adding
neighbors m eth od  w ith  bootstrap =  1 ,000
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Рис. 2. Д и ап аузи р ую щ и е сам ки  C x . p i p i e n s  в п о гр еб е  усадьбы  н а  хуторе С ахарны й, 
С редн еахтуби н ск и й  р а й о н  В олгоградск ой  обл асти , 2020  г.

Fig. 2. D iapausing C u le x  p i p i e n s  fem ales in  the  cellar o f  a h om estead  in  the  Sakharny village, 
Sredneakhtubinsky district o f  th e  V olgograd R egion , 2020

указывать на возможность длительного сохранения 
вируса в комарах в межэпизоотический период 
на эндемичных по ЛЗН территориях Российской 
Федерации. Типирование ВЗН методом ОТ-ПЦР 
позволило установить наличие второго генотипа 
в одном из трех положительных пулов зимующих 
комаров.

Наши исследования подтверждают предположе­
ние о том, что циркуляция ВЗН второго генотипа 
на эндемичных территориях юга европейской части 
России поддерживается за счет местной популяции 
вируса, существующей уже довольно продолжитель­
ное время. Так, специалистами Референс-центра 
по мониторингу за возбудителем ЛЗН получены 
последовательности геномов 11 изолятов ВЗН 
из образцов полевого 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). Филогенетический анализ показал, что 
все секвенированные изоляты принадлежат ко 
второму генотипу ВЗН и формируют отдельную 
кластерную группу, генетически разобщенную со 
штаммами вируса, выявленными в аналогичный 
период времени на территориях стран Центральной 
Европы, Балканского и Средиземноморского 
регионов. Топология филогенетического дерева 
указывает на наличие ближайшего единого об­
щего предка у выделенных изолятов ВЗН второго 
генотипа, существовавшего не позднее 2007 г. Это 
подтверждают и данные сравнительного анализа 
нуклеотидных последовательностей, показавшие 
у всех изолятов 2018—2020 гг. сходный специ­

фический характер аминокислотных замен, 
затронувших в основном неструктурные гены. 
Предположение, что вирусная популяция пери­
одически привносится на данные территории, 
в настоящее время не находит подтверждения, 
хотя и не может быть полностью исключено 
ввиду малого числа исследованных изолятов [20].

Заключение. В Волгоградской области впервые 
ВЗН обнаружен у зимующих комаров. Результа­
ты этих исследований подтверждают гипотезу 
о персистенции ВЗН второго генотипа у ко­
маров в течение межэпизоотического периода 
и возможности передачи ВЗН от комара к  птице 
в весенний период как одного из механизмов 
формирования местных очагов без ежегодного 
заноса вируса на эндемичных по ЛЗН территори­
ях Российской Федерации. Однако необходимы 
дальнейшие исследования резервуаров и пере­
носчиков для углубленного анализа циркуляции 
ВЗН в Российской Федерации.
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