


Ротавирусная инфекция – важная проблема здравоохранения во всем мире. В России 

ротавирусы А ежегодно вызывают зимне-весенний подъем заболеваемости острым 

гастроэнтеритом детей младшего возраста. Вирион ротавирусов представляет собой 3-слойную 

частицу размером примерно 100 нм. Геном представлен 11-ю сегментами двунитевой РНК, 

которые кодируют 12 структурных и неструктурных белков. 



Благодаря сегментированному геному ротавирусы способны к реассортации генов при 

коинфицировании клетки разными штаммами. В связи с этим, разные гены могут наследоваться 

независимо друг от друга. Поэтому, в 2008 году была разработана полногеномная система 

классификации ротавирусов, которая учитывает свойства всех сегментов их генома, что 

позволяет дать наиболее полную характеристику штаммов из разных стран.  



Наиболее распространенные штаммы ротавируса человека генотипов G1P[8], G3P[8], G4P[8] и G9P[8] 

почти без исключений имеют генотипы сегментов VP1-3, VP6 и NSP1-5 с номером 1. Такие штаммы относят к 

первой или Wa-подобной геногруппе. Штаммы генотипа G2P[4], как правило, имеют генотип остальных генов с 

номером 2. Такие ротавирусы относят ко второй или DS-1-подобной геногруппе. 

В работах 2008-2014 гг. при исследовании коллекции штаммов РВА, выявленных в США в 1974-1991 гг., 

методом секвенирования, было показано отсутствие обмена генетическим материалом между двумя 

геногруппами. Было сделано предположение, что в популяции ротавирусов поддерживаются предпочтительные 

констелляции генов, обусловленные тесным взаимодействием белков, которые совместно эволюционировали 

на протяжении длительного времени. Таким образом, реассортантное вирусное потомство проигрывает в 

жизнеспособности вирусам, несущим эволюционно сформировавшиеся наборы генов. 



Однако, в дальнейших работах, опубликованных в 2012-2020 гг., с применением 

полногеномной классификации были обнаружены реассортантные штаммы ротавируса А, 

имеющие смешанный набор генов разных геногрупп, в Японии, Венгрии, Италии и других 

странах. Например, спорадически были отмечены моно-реассортанты, отличающиеся только 

одним геном, характерным для другой геногруппы. 



Начиная с 2012 года накапливаются сообщения о появлении в мире двойных DS-1-

подобных реассортантов, имеющих гены VP4 и VP7, характерные для первой геногруппы, а 

остальные гены – для второй геногруппы. Например, в Японии реассортантные штаммы генотипа 

G1P[8] составили 47 % случаев при исследовании ротавирусов, собранных в трех городах, и 

вызвали 12 вспышек ротавирусной инфекции в детских дошкольных учреждениях. Несколько 

позднее, сначала в Азии, а затем и в других странах отметили появление реассортантных 

ротавирусов генотипа G8P[8]. 



В 2013 году в Австралии было впервые отмечено появление реассортантных штаммов 

генотипа G3P[8], родственных ротавирусам лошадей, которые преобладали на территории 

штатов, где применяли ротавирусную вакцину Ротарикс (54%). В последующие годы подобные 

ротавирусы распространились по всему миру. 



Следует отметить, что в Нижнем Новгороде тоже были выявлены реассортантные штаммы. 

Ротавирусы 1 геногруппы характеризуются длинным профилем миграции сегментов генома в 

полиакриламидном геле, а 2 геногруппы – коротким. В сезон 2013-2014 гг. были обнаружены 

штаммы генотипа G1P[8], характерного для 1 геногруппы, с коротким профилем миграции 

сегментов. Секвенирование четырех генов показало генотип G1-P[8]-I2-E2, чем было 

подтверждено их реассортантное происхождение. 



В 2018-2020 гг. в Нижнем Новгороде при G,Р-генотипировании штаммов РВА с 

применением мультиплексной ПЦР и секвенирования генов VP4 и VP7 было охарактеризовано 

разнообразие генотипов и показано доминирование генотипа G9P[8]. Однако, по результатам 

дополнительного анализа штаммов с помощью секвенирования фрагментов всех 11 генов, ПЦР 

для определения I- и E-генотипов и электрофореза РНК в полиакриламидном геле были 

показаны DS-1-подобные штаммы генотипов G1P[8], G3P[8], G8P[8] и G9P[8]. Их долевой вклад в 

типовую структуру популяции составил 7,6%. 



Для быстрого определения полного генотипа была разработана методика на основе мультиплексной ПЦР, 

аналогичная таковой для G-,P-генотипирования. Для каждого сегмента генома, за исключением VP4 и VP7, были 

собраны выравнивания нуклеотидных последовательностей генотипов, наиболее распространенных среди 

штаммов, выделенных от людей. На данном слайде приведена схема посадки праймеров для определения R-

генотипа сегмента, кодирующего белок вирусной РНК-полимеразы VP1. Был подобран общий для всех генотипов 

сегмента прямой и набор обратных праймеров, специфичных в отношении разных генотипов, так, чтобы они 

фланкировали разные по длине участки кДНК. Такие фрагменты могут быть разделены в агарозном геле в 

соответствии с их электрофоретической подвижностью. По аналогии были сконструированы наборы праймеров 

для идентификации других генотипов. 



Далее были эмпирически подобраны оптимальные условия постановки реакции для 

идентификации генотипа каждого сегмента. Были проведены серии ПЦР с различными 

значениями температуры отжига праймеров, концентрации ионов магния и концентрации 

праймеров в реакционной смеси. На слайде в качестве примера показаны результаты ПЦР с 

разными условиями для определения R-генотипа ротавирусов. В таблице приведены 

рекомендуемые условия амплификации фрагментов кДНК для определения генотипов всех 

сегментов генома ротавирусов. 



С помощью разработанной методики определены полные генотипы 23 штаммов РВА, выявленных 

в Нижнем Новгороде в 2016-2019 гг.  Кроме того, для каждого гена изучаемых штаммов методом 

секвенирования был получен фрагмент нуклеотидной последовательности длиной от 600 до 900 н.п., 

что позволило определить генотипы общепринятым способом. Данные, полученные методом 

секвенирования совпали с результатами мультиплексной ПЦР. Таким образом, охарактеризованы 

генотипы нижегородских Wa- и DS-1-подобных штаммов. При анализе редких и необычных ротавирусов 

были обнаружены моно-реассортанты, двойные реассортанты и штамм, имеющий генотипов трех 

сегментов с номером 3. 



На основе полученных нуклеотидных последовательностей всех 11 сегментов генома 

ротавирусов был проведен филогенетический анализ и изучено разнообразие штаммов на 

субгенотиповом уровне. В случае генов VP7 и VP4 нижегородские ротавирусы имели 11 и 6 

вариантов, обозначенных согласно принятой в литературе классификации. Реассортантные 

штаммы генотипов G3P[8] и G8P[8] по данным генам группировались с аналогичным штаммам из 

Вьетнама, Испании, Тайланда и Японии. По гену VP6, однако, штамм генотипа G8P[8] был 

родственен ротавирусам из Нижнего Новгорода. 



Для остальных сегментов генома нами было выделено от пяти (VP6, NSP5) до девяти 

(VP1) вариантов. DS-1-подобные двойные реассортанты генотипов G3P[8] и G8P[8] были 

близкородственны аналогичным штаммам из других стран, сформировав на филогенетических 

деревьях отдельные кластеры, которые не включали другие нижегородские штаммы. 



Обобщая полученные данные, всего было показано как минимум 17 сочетаний внутригенотиповых 

аллелей у ротавирусов, циркулирующих в Нижнем Новгороде. Wa-подобные штаммы характеризовались 

наличием восьми сочетаний. Штаммы генотипа G2P[4] имели две стабильные комбинации, которые 

различающиеся по всем 11-ти сегментам генома, что означает четкое разделение ротавирусов в популяции на 

два генетических варианта. Реассортанты генотипов G3P[8] и G8P[8] были близкородственны аналогичным 

штаммам из Вьетнама, Испании, Тайланда, Японии по одиннадцати и десяти генам, соответственно. Это 

позволяет предположить, что изначально они были завезены на территорию России. В то же время, вариант 

генотипа G8P[8] имел дивергентный ген VP6, общий с нижегородскими ротавирусами генотипа G2P[4], что может 

свидетельствовать о произошедшем обмене генетическим материалом с местными штаммами и об их 

продолжающейся эволюции в популяции Нижнего Новгорода. 






