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 Норовирусы являются ведущей этиологической причиной вспышек и спорадических случаев 
острого инфекционного гастроэнтерита во всем мире. 
Цель исследования – изучить генотипы норовирусов, ставших причиной вспышечной и споради-
ческой заболеваемости норовирусной инфекцией в Хабаровском крае в 2015–2018 гг. 
Проведен анализ вспышечной заболеваемости норовирусной инфекцией в Хабаровском крае в 
2015–2018 гг. Выполнено молекулярно-генетическое исследование проб биологического материа-
ла, полученных от 60 пациентов из 3 очагов групповой заболеваемости острыми кишечными 
инфекциями в Хабаровском крае, а также от 164 детей со спорадическим острым гастроэнте-
ритом в г. Хабаровске. Методом секвенирования установлен генотип норовирусов, проведен фи-
логенетический анализ полученных нуклеотидных последовательностей. 
Выявлены генотипы норовирусов, обусловившие возникновение вспышечных очагов норовирусной 
инфекции в Хабаровском крае в 2015–2018 гг. – GII.17, GII.4 Sydney_2012, GII.6. Спорадические 
случаи острого гастроэнтерита у детей в г. Хабаровске в 2016 г. были вызваны генотипами но-
ровирусов GII.4 Sydney_2012, GII.3, GII.6. Обнаружение в 2016 г. геноварианта GII.4 
Sydney_2012 как при вспышечной, так и при неэпидемической заболеваемости норовирусной 
инфекцией свидетельствует об его активной циркуляции в Хабаровском крае в этот период 
времени. Генотип GII.6 выявлялся в г. Хабаровске с 2016 по 2018 год.  
Ключевые слова: норовирусная инфекция, вспышка, острые кишечные инфекции, норовирус, 
острый гастроэнтерит, молекулярно-генетическое типирование. 
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 Noroviruses are the leading etiologic cause of outbreaks and sporadic cases of acute gastroenteritis 
worldwide. 
The objective of research was to study the genotypes of noroviruses, that caused outbreaks and sporadic 
incidence of norovirus infection in the Khabarovsk region in 2015-2018. 
The analysis of outbreaks due to norovirus infection in the Khabarovsk Region in 2015-2018 was 
performed. The molecular genetic study of samples from 60 patients from three norovirus outbreaks in 
the Khabarovsk Region and from 164 children with sporadic acute gastroenteritis in Khabarovsk region 
was performed. Genotype of noroviruses was determined by sequencing method, phylogenetic analysis of 
the obtained nucleotide sequences was carried out.  
The norovirus genotypes GII.17, GII.4 Sydney_2012 and GII.6 had caused the outbreaks of norovirus 
infection in the Khabarovsk region in 2015-2018. Sporadic cases of acute gastroenteritis in children in 
Khabarovsk in 2016 were due to GII.4 Sydney_2012, GII.3 and GII.6 norovirus genotypes. Detection of 
the GII.4 Sydney_2012 strain in both outbreaks and sporadic norovirus infection cases in the 
Khabarovsk region in 2016 evidenced of active circulation of this variant type during this period. The 
genotype GII.6 had been identified in Khabarovsk from 2016 to 2018. 
Key words: norovirus infection, outbreak, acute intestinal infections, norovirus, acute gastroenteritis, 
molecular genetic typing. 
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я Норовирусная инфекция является серьезной 
проблемой для здравоохранения многих стран 
мира. В настоящее время норовирусы выступа-
ют в качестве ведущей этиологической причи-
ны вспышечной и спорадической заболеваемос-
ти острым инфекционным гастроэнтеритом. В боль-
шинстве случаев кишечные инфекции, обуслов-
ленные норовирусами, протекают в легких фор-
мах, в то же время возможны тяжелое течение 
заболевания и летальный исход. Так, в развиваю-
щихся странах свыше 90 % смертей от острых ки-
шечных инфекций связаны с норовирусами [15, 21].  

Механизмом передачи инфекции является 
фекально-оральный, преимущественно реали-
зующийся контактно-бытовым и пищевым пу-
тями. Среди пищевых продуктов наиболее час-
тыми факторами заражения при вспышках явля-
ются листовые овощи, фрукты, орехи, моллюс-
ки. В 2017 году в Японии было зарегистриро-
вано 7 вспышек норовирусной инфекции с об-
щим числом пострадавших 2 094 человека, ве-
роятнее всего, обусловленных употреблением в 
пищу сушенных измельченных водорослей – 
нори. Не меньшее значение в возникновении 
очагов инфекции имеет контаминация норови-
русами питьевой воды. Кроме того, не исклю-
чается и возможность реализации аспирацион-
ного механизма передачи [8, 11, 16, 17, 19, 23]. 

Норовирусы отличаются очень высокой ус-
тойчивостью к факторам внешней среды. Наи-
более уязвимым контингентом при заболевае-
мости норовирусной инфекцией являются дети 
до пяти лет и пожилые люди. В то же время, по 
данным исследования образцов биологического 
материала от детей до 17 лет, госпитализирован-
ных в один из детских инфекционных стацио-
наров г. Нижнего Новгорода с острыми кишеч-
ными инфекциями в период с 2006 по 2015 год, 
установлено, что норовирусы чаще выявлялись 
среди возрастных групп 6–14 и 15–17 лет [2, 10].  

Вспышки норовирусной инфекции нередко 
возникают в закрытых и полузакрытых коллекти-
вах – в детских учреждениях, среди пассажиров 
круизных судов, в домах престарелых, воинских 
частях, в стационарах, а также в местах общест-
венного питания, во время проведения массовых 
мероприятий и у путешественников [9, 10, 20]. В 
2015 году в Приморском крае зарегистрировано 
7 пищевых вспышек норовирусной инфекции в 
дошкольных учреждениях, школах, в высшем 
учебном заведении, среди воспитанников спор-
тивной базы с общим числом вовлеченных в 
эпидемический процесс 88 человек [1]. В 2016 
году вспышка норовирусной инфекции зафик-
сирована в многопрофильном стационаре горо-
да Москвы. Общее число пострадавших соста-
вило 44 человека в возрасте от 50 до 78 лет, 
было задействовано 6 отделений больницы. 
Инфекция реализовывалась пищевым и кон-
тактно-бытовым путями, распространению спо-
собствовало сокрытие симптомов первыми за-
болевшими – двумя сотрудницами больницы и 
одной пациенткой [6]. 

Норовирусы – небольшие безоболочечные 
вирусы диаметром от 27 до 40 мм, относящиеся 
к семейству Caliciviridae. Геном норовирусов 
представлен положительно заряженной одно-
цепочечной РНК длиной от 7,5 до 7,7 тысяч 
нуклеотидных оснований и имеет три открытые 
рамки считывания (ОРС1, ОРС2, ОРС3). Выде-
ляют семь геногрупп норовирусов – GI–GVII, 

среди которых патогенными для человека яв-
ляются геногруппы I, II, IV. Наиболее распро-
страненной является геногруппа II, внутри ко-
торой на основании различий в основном кап-
сидном белке VP1 выделяют 22 генотипа – 
GII.1–GII.22. Генетическое разнообразие норо-
вирусов связано как с накоплением точечных 
мутаций, связанных с репликацией РНК, под-
верженной ошибкам, так и с рекомбинацией 
между вирусами [7, 21].  

Своевременное выявление геновариантов 
норовирусов с высоким эпидемическим потен-
циалом способствует предотвращению их рас-
пространения и является важной составляющей 
эпидемиологического надзора за норовирусной 
инфекцией [5]. 

С 2012 года во всем мире доминирует гене-
тический вариант GII.4 Sydney_2012. В странах 
Восточной Азии с 2014 года ответственным за 
большинство вспышек норовирусного гастро-
энтерита является генотип GII.P17-GII.17 [22]. 

В Российской Федерации групповая заболе-
ваемость норовирусной инфекцией в 2017 г. в 
большинстве случаев была обусловлена гено-
типом GII.P16-GII.2, который сменил ранее 
превалировавший генотип GII.P17-GII.17 [4].  

Цель работы – изучение генотипов норо-
вирусов, явившихся причиной вспышечной и 
спорадической заболеваемости норовирусной 
инфекцией в Хабаровском крае в 2015–2018 гг. 

Материалы и методы. Для анализа вспы-
шечной заболеваемости норовирусной инфек-
цией в Хабаровском крае использованы данные 
форм государственного статистического наблю-
дения № 1, 2 «Сведения об инфекционных и па-
разитарных заболеваниях», № 23-09 «Сведения о 
вспышках инфекционных заболеваний», опера-
тивные донесения о случаях острых кишечных 
инфекций в Федеральную службу в сфере защи-
ты прав потребителей и благополучия человека. 

Проведено молекулярно-генетическое ис-
следование проб биологического материала, 
полученных от 60 пациентов из 3 очагов груп-
повой заболеваемости острыми кишечными 
инфекциями в поселке городского типа Много-
вершинный Хабаровского края в 2015 году, 
поселке Маго Николаевского района Хабаров-
ского края в 2016 году, г. Хабаровске в 2018 
году, а также от 164 детей с острой кишечной 
инфекцией (спорадические случаи), находив-
шихся на лечении в инфекционном отделении 
КГБУЗ «Детская краевая клиническая больни-
ца» им. А.К. Пиотровича Министерства здра-
воохранения Хабаровского края в 2016 году. 

Обнаружение РНК/ДНК вирусных и бакте-
риальных патогенов в фекальных образцах 
проводили методом полимеразной цепной ре-
акции с обратной транскрипцией (ОТ-ПЦР) в 
лабораторно-испытательном центре ФБУЗ «Центр 
гигиены и эпидемиологии в Хабаровском крае» 
и в лаборатории Регионального научно-методи-
ческого центра по мониторингу за возбудителя-
ми инфекционных болезней Дальневосточного 
федерального округа, организованного на базе 
ФБУН «Хабаровский НИИ эпидемиологии и мик-
робиологии» Роспотребнадзора. В работе исполь-
зовали набор реагентов «АмплиСенс®ОКИс- 
крин-FL».  

Для положительных на наличие РНК норо-
вирусов образцов в Хабаровском НИИЭМ про-
водили обратную транскрипцию, амплифика-
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кирующие С-регион ОРС2 (N/S домен VP1) [12]. 
Для определения генотипа/геноварианта норо-
вируса полученные нуклеотидные последова-
тельности анализировали с помощью онлайн-
инструментов BLAST и Norovirus Typing Tool 
Version 2.0 [13, 14]. Филогенетический анализ 
выполнен с применением программного обес-
печения MEGA 6.0 [18]. Построение филогене-
тических деревьев проводили с помощью мето-
да присоединения соседей (neighbor-joining 
method) и эволюционной модели Кимуры (Ki-
mura 2-parameter model). Для оценки статисти-
ческой достоверности топологии узлов в по-
строенных дендрограммах применяли бутст-
рэп-анализ с использованием 1000 случайных 
выборок. В качестве референсных использова-
ли нуклеотидные последовательности норови-
русов из базы данных GenBank.  

Нуклеотидные последовательности норови-
русов генотипа GII.4, полученные от заболевших 
из вспышечного очага в поселке Маго Никола-
евского района Хабаровского края в 2016 году 
и пациентов инфекционного отделения детской 
больницы г. Хабаровска, были депонированы в 
GenBank под номерами MG271760–MG271771. 

Результаты исследования. В период с 
2015 по 2018 год на территории Хабаровского 
края были зарегистрированы 3 очага групповой 
заболеваемости норовирусной инфекцией. 

В конце мая – начале июня 2015 года про-
изошла вспышка острой кишечной инфекции в 
форме гастроэнтерита в поселке городского 
типа Многовершинный Николаевского района 
Хабаровского края с общим числом постра-
давших 79 человек (46 взрослых и 33 ребенка). 
Среди заболевших в госпитализации нуждался 
1 человек, во всех остальных случаях инфекция 
протекала в легкой форме. Употребление паци-
ентами сырой питьевой воды, проведение экс-
плуатационных работ на водозаборе поселка и 
активное снеготаяние в период возникновения 
вспышечного очага указывали на водный путь 
передачи возбудителя, как наиболее вероятный. 
При лабораторном исследовании биологическо-
го материала, взятого от 31 заболевшего, у 29 че-
ловек выявлена РНК норовирусов II геногруппы. 
При молекулярном типировании положительных 
образцов установлен генотип GII.17, прежде вы-
зывавший вспышки норовирусной инфекции в 
Юго-Восточных провинциях Китая [3]. 

В апреле 2016 года в МБДОУ «Детский сад 
№ 43 «Солнышко» п. Маго Николаевского рай-
она Хабаровского края были зарегистрированы 
11 случаев острой кишечной инфекции среди 
детей 2–5 лет. Заболевание протекало в легкой 

клинической форме с нормальной либо суб-
фебрильной температурой, рвотой, диареей. 
При эпидемиологическом расследовании уста-
новлен контактно-бытовой путь передачи, рас-
пространению инфекции в учреждении способ-
ствовали несоблюдение противоэпидемическо-
го режима, позднее выявление и изоляция за-
болевших, несвоевременное проведение проти-
воэпидемических мероприятий. При исследо-
вании биологического материала методом ОТ-
ПЦР у 10 детей с клиникой кишечной инфек-
ции и 1 контактного (воспитатель) обнаружена 
РНК норовирусов II геногруппы. В результате 
генотипирования идентифицирован генетиче-
ский вариант GII.4 Sydney_2012, широко рас-
пространенный во всем мире. 

В январе 2018 года в МАОУ «Гимназия № 3 
имени М.Ф. Панькова» г. Хабаровска выявлены 
106 случаев острой кишечной инфекции у 99 
учащихся и 7 работников (6 педагогов и 1 
уборщица). Заболевание протекало в виде остро-
го гастроэнтерита легкой и средней степеней тя-
жести. Четверо детей были госпитализированы. 
При эпидемиологическом расследовании выяв-
лены многочисленные нарушения санитарного 
законодательства на пищеблоке гимназии. В 
образцах биологического материла от 38 забо-
левших в 31 случае методом ОТ-ПЦР выявлена 
РНК норовирусов II геногруппы. При проведе-
нии генотипирования установлен генотип GII.6. 

Кроме того, в рамках договора о совмест-
ной научно-исследовательской работе между 
Хабаровским НИИ эпидемиологии и микро-
биологии и Дальневосточным государственным 
медицинским университетом было обследовано 
164 ребенка в возрасте до 4,5 лет, находивших-
ся на лечении в 2016 году в инфекционном от-
делении КГБУЗ ДККБ имени А.К. Пиотровича 
Министерства здравоохранения Хабаровского 
края с диагнозом острая кишечная инфекция. 
Пробы биологического материала отбирались в 
первые сутки с момента поступления пациента в 
стационар до назначения антибактериальных и 
противовирусных препаратов. Методом ОТ-ПЦР 
норовирусы II геногруппы были выявлены у 53 
детей. При этом в 13,2 % случаев установлена мо-
ноинфекция, в 79,2 % – вирусно-вирусные ассо-
циации с рота-, астро- и аденовирусами, в 7,6 % – 
вирусно-бактериальная микст-инфекция. При ге-
нотипировании положительных на норовирусы 
образцов биоматериала идентифицированы ге-
нотипы GII.3 (29,4 %), GII.6 (11,8 %) и GII.4 ва-
рианта Sydney_2012 (58,8 %). Следует отметить, 
что GII.4 Sydney_2012 явился ведущей причи-
ной спорадических заболеваний норовирусной 
инфекцией в г. Хабаровске в 2016 году (табл. 1).  

Таблица 1. Генотипы норовирусов, явившиеся причиной вспышечной и  
спорадической заболеваемости норовирусной инфекцией в Хабаровском крае 

Table 1. Noroviruses genotypes that caused the outbreak and sporadic morbidity of norovirus  
infection in the Khabarovsk region 

Год Административные  
территории 

Вспышечный очаг/
Число пострадавших

Спорадическая заболеваемость/ 
Число обследованных 

Генотипы норовируса 
II геногруппы 

2015 п.г.т. Многовершинный 79 человек – GII.17 
2016 г. Хабаровск – 164 человека GII.4 Sydney_2012 

GII.3 
GII.6 

2016 п. Маго 11 человек – GII.4 Sydney_2012 
2018 г. Хабаровск 106 человек – GII.6 
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я На рис. 1 представлено филогенетическое 
дерево, построенное на основе анализа полу-
ченных в рамках данного исследования нук-
леотидных последовательностей норовирусов 
II геногруппы (N/S домен VP1), циркулиро-
вавших на территории Хабаровского края в 
2015–2018 гг. 

Штаммы норовирусов генотипа GII.17, вы-
явленные при расследовании вспышечного 
очага в п.г.т. Многовершинный в 2015 году, 

оказались идентичными между собой и вошли 
в один кластер со штаммом, выделенным во 
время вспышки норовирусной инфекции в 
г. Пекине (КНР) в 2015 году. Можно предпо-
ложить, что данный генотип широко циркули-
ровал в 2015 г. не только на территории Вос-
точной Азии, но и на Дальнем Востоке России, 
где при определенных неблагоприятных эпи-
демиологических условиях явился причиной 
возникновения групповой заболеваемости.  

 

 
Рис. 1. Филогенетическое дерево, построенное на основе анализа нуклеотидных последовательностей  

(332 н.о.) участка генома, кодирующего N/S-домен капсидного белка VP1 (регион С второй  
открытой рамки считывания) норовирусов генотипов GII.4, GII.6, GII.3, GII.17. 

Fig. 1. The phylogenetic tree constructed on the basis of analysis of the nucleotide sequences (332 n.b.)  
of the genome region, encoding the N/S domain of capsid protein VP1 (region C of the second open reading frame) 

of norovirus genotypes GII.4, GII.6, GII.3, GII.17. 
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я Штаммы норовирусов генотипа GII.4, 
явившиеся причиной спорадической заболе-
ваемости норовирусной инфекцией среди детей 
г. Хабаровска в 2016 году и вспышечной забо-
леваемости среди посещающих детский сад п. 
Маго Николаевского района Хабаровского края 
в 2016 году, по анализируемому участку генома 
принадлежали геноварианту Sydney_2012. 
Близкородственные им штаммы циркулировали 
в г. Новосибирске в 2012 и 2016 гг., в США – в 
2012 году, на о. Тайвань – в 2016 году.  

Помимо норовирусов генотипа GII.4, спо-
радические заболевания норовирусным гастро-
энтеритом среди детей г. Хабаровска были вы-
званы и генотипом норовирусов GII.3, который 
на протяжении ряда лет также циркулировал и 
на территории Западной Сибири. 

Норовирусы генотипа GII.6, обусловившие 
крупную пищевую вспышку в гимназии г. Ха-
баровска в 2018 году, оказались сходными со 
штаммом, выделенным в г. Нижнем Новгороде 
в 2014 году. Кроме того, норовирус генотипа 
GII.6 выявлялся в г. Хабаровске и ранее – в 
2016 году у ребенка с острым гастроэнтеритом. 
Очевидно, что данный генотип довольно про-
должительное время циркулирует среди насе-
ления как Хабаровского края, так и других ре-
гионов Российской Федерации. 

Заключение. При молекулярно-эпидемио-
логическом расследовании групповой заболе-
ваемости норовирусной инфекцией в Хабаров-
ском крае в 2015–2018 гг. идентифицированы 
норовирусы II геногруппы. Установлены пути 
передачи норовирусной инфекции в каждом 
вспышечном очаге и факторы, способствовав-
шие ее распространению. 

Проведенное молекулярное типирование об-
разцов биоматериала от заболевших из вспы-
шечных очагов позволило выявить генотипы но-
ровирусов GII.17, GII.4 варианта Sydney_2012 и 
GII.6. Все три анализируемых случая группо-
вой заболеваемости норовирусной инфекцией 
были связаны с генотипами норовирусов, 
имевшими глобальное распространение и вы-
зывавшими вспышки в других регионах мира. 

При спорадической заболеваемости норо-
вирусной инфекцией среди детей г. Хабаровска 
в 2016 году превалирующим генотипом норо-
вирусов явился GII.4 Sydney_2012. В то же 
время данный генотип вызвал в 2016 году и 
групповую заболеваемость в детском учрежде-
нии п. Маго Николаевского района в Хабаров-
ском крае, что свидетельствует об его активной 
циркуляции на территории края в этот период.  

Кроме того, отмечено продолжительное (с 
2016 по 2018 год) выявление генотипа GII.6 в 
г. Хабаровске, который явился причиной 
вспышки норовирусной инфекции в 2018 году.  

Таким образом, регулярный надзор за норо-
вирусной инфекцией с проведением молеку-
лярно-эпидемиологических исследований по-
зволит отслеживать географическое распро-
странение наиболее значимых для Хабаровско-
го края генотипов и геновариантов возбудите-
ля, их смену и влияние на показатели заболе-
ваемости, а также расширить представление об 
их генетическом разнообразии. 
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ПОКАЗАТЕЛИ ЗАБОЛЕВАЕМОСТИ БРОНХИАЛЬНОЙ АСТМОЙ В МОРДОВИИ 

Н.А. Степанов1, Л.В. Ледяйкина2, В.С. Верещагина2, Т.А. Куняева2 
1Управление Роспотребнадзора по Республике Мордовия,  

ул. Дальняя, 7, г. Саранск, 430030, Россия 
2ФГБОУ ВО «Национальный исследовательский Мордовский государственный университет 
им. Н.П. Огарева», ул. Большевистская, 68, г. Саранск, Республика Мордовия, 430005, Россия 

 Бронхиальная астма, которая является проблемой мирового уровня, имеет актуальность так-
же в России и в Республике Мордовия, в частности. В республике обнаруживается рост числа 
заболевших этой болезнью. Заболеваемость бронхиальной астмой более выражена на террито-
риях с более высоким уровнем загрязнения атмосферного воздуха. 
Ключевые слова: Республика Мордовия, бронхиальная астма, загрязнение атмосферного воздуха. 

 

 N.A. Stepanov, L.V. Lediajkina, V.S. Vereshchagina, T.A. Kunjaeva  THE INCIDENCE OF 
BRONCHIAL ASTHMA IN MORDOVIA  Office of Rospotrebnadzor in the Republic 
of Mordovia, 7, Dalniaya str., Saransk, 430030, Russia; N.P.Ogarev Mordovia State 
University, 68, Bolshevistskaya str., Saransk, 430005, Republic of Mordovia, Russia. 

 

 Bronchial asthma, which is a problem all around the world, has relevance also in Russia and in the 
Republic of Mordovia in particular. In the Republic reveals a growing number of cases of this disease. 
The incidence of asthma is more pronounced in areas with higher levels of air pollution. 
Key words: Republic of Mordovia, bronchial asthma, air pollution. 

 

 
Эпидемиологические исследования свиде-

тельствуют о том, что бронхиальной астмой 
страдают от 4 до 8 % населения России; в дет-
ской популяции этот показатель повышается до 
5–10 %, во взрослой находится в пределах 5 %. 
Проблема бронхиальной астмы для России так 
же актуальна, как и в других странах мира. Еще 
в 2011 г. на совещании ООН по неинфекцион-

ным заболеваниям (Noncommunicable Diseases 
– NCDs) внимание было сосредоточено на уг-
розе увеличения заболеваемости бронхиальной 
астмой и другими неинфекционными заболева-
ниями, глобальному здоровью, социальному 
благополучию и экономическому развитию [2]. 

В материалах государственных докладов 
«О состоянии санитарно-эпидемиологического 




