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Ротавирус – мелкий РНК-содержащий вирус рода 
Rotavirus семейства Reoviridae. Геном вируса состоит 

из одиннадцати сегментов двуцепочечной РНК и кодирует 
6 структурных (VP1-VP4, VP6, VP7) и 6 неструктурных 

(NSP1-NSP6) белков [5]. При характеристике ротавируса 
используется бинарная система, включающая информацию 
о G-генотипе, который кодируется геном VP7, и [P]-генотипе, 
который кодируется участком гена VP4. К настоящему вре-
мени выявлено 27 G-генотипа и 37 [P]-генотипов ротавиру-
сов. Теоретически число возможных G[P] комбинаций состав-
ляет 1011, однако исследователями было выявлено не бо- 
лее 80 G[P] комбинаций, циркулирующих в популяции людей 
и животных [10].

Как правило, комбинация двух генов VP7 и VP4, кодиру-
ющих белки внешней оболочки и определяющих генотип ро-
тавируса, имеет устойчивые сочетания и приводит к обра-
зованию типичных генетических вариантов, циркулирующих 
в мире. В соответствии c разработанной Matthijnssens и колле-
гами (2008 г.) классификацией ротавирусов, учитывающей 
характеристики всех 11 генов, все штаммы были разделены 
на три геногруппы: наиболее распространные – Wa, доста-
точно распространенные – DS-1, менее распространенные – 
AU-1 [11]. Согласно данной классификации каждому из 11 ге-
нов присваивается буквенный код: G (VP7), P(VP4), I (VP6), 

R (VP1), С (VP2), М (VP3), А (NSP1), N(NSP2), T (NSP3), Е (NSP4) 
и Н (NSP5). Wa-подобные штаммы имеют «созвездие генов» 
I1-R1-С1-М1-А1-N1-Т1-E1-H1, которое сочетается с геном VP7, 
кодирующим генотипы G1, G3, G4, G9, G12 и геном VP4, коди-
рующим генотипы P[8] и P[6]. В результате сильных детерми-
нант, позволяющих генам одной геногруппы наследоваться 
совместно, комбинации генов VP7 и VP4 происходят преиму-
щественно внутри одной геногруппы и образуют типичные 
сочетания G1P[8], G3P[8], G4P[8], G9P[8], G12P[6] и G12P[8], 
циркулирующие среди людей. DS-1-подобные штаммы имеют 
отличные от Wa-подобных штаммов гены I2-R2-C2-М2-А2-Н2-
Т2-Е2-Н2, а гены VP7 и VP4 кодируют генотипы G2 и P[4], соот-
ветственно, образуя комбинацию G2P[4]. Существенно реже, 
чем Wa и DS-1 ротавирусы, встречаются ротавирусы гено-
группы AU-1, к которой относится генотип G3P[9] в сочетании 
с генами I3-R3-C3-M3-A3-N3-T3-E3-H3. Данная классификация 
является наиболее информативной и позволяет устанавливать 
эпизоды реассортации, как между различными геногруппами, 
так и между штаммами ротавирусов человека и животных.

Целью настоящего исследования было охарактеризо-
вать редко встречающиеся генотипы ротавирусов, выявлен-
ные в Республике Беларусь при проведении молекулярно-
эпидемиологического мониторинга ротавирусной инфекции 
в 2012–2015 гг.
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Материалы и методы. Изучена молекулярно-генетиче- 
ская структура 505 ротавирусов: 368, выявленных в 2012–
2015 гг. в г. Минске, и 137, выявленных в эпидемический се-
зон 2014 г. в областях Республики Беларусь: Брестской – 
30, Витебской – 16, Гомельской – 30, Гродненской – 21, 
Могилевской – 40.

Диагностика ротавирусной инфекции основывалась 
на обнаружении антигена ротавируса с использованием 
иммуноферментной тест-системы «РОТА-АГ» производства 
РНПЦ микробиологии и эпидемиологии. 

Выделение вирусной РНК проводили из 10 %-й суспен-
зии проб стула, содержащих антиген ротавируса, с помощью 
автоматической системы для выделения нуклеиновых кислот 
на магнитных частицах MagMAX Express (Applied Biosystems, 
США) с наборами 5X MagMAX-96 Viral Isolation kit (Ambion, 
США) согласно инструкции производителя.

Для определения генотипа ротавируса применяли муль-
типлексную полугнездовую ОТ-ПЦР [3, 6, 7]. Генотипирова-
ние ротавирусов проводили по двум генам: девятому, коди-
рующему белок VP7 (G-генотип), и четвертому, кодирующему 
белок VP4 ([P]-генотип). 

В целях более детальной молекулярно-генетической 
характеристики редко встречающихся штаммов выполнено 
секвенирование девятого гена (VP7) и четвертого гена (VP4) 
трех штаммов генотипа G2P[8], двух штаммов генотипа G3P[9] 
и трех штаммов генотипа G12P[8] на капиллярном секвена-
торе (3100 Avant, Applied Biosystems, США). Множественное 
выравнивание нуклеотидных последовательностей осущест-
вляли с использованием алгоритма Clustal W, встроенного 
в программу BioEdit Sequence Alignment Editor v.7.0.9.0. 

Филогенетический анализ выявленных в Республике Бе-
ларусь редко встречающихся генотипов ротавирусов осущест-
вляли с использованием алгоритма neighbor-joining посред-
ством программы MEGA6 [12, 14] Эволюционные расстоя-
ния между последовательностями определяли на основании 
двухпараметрической модели эволюции Кимура. Достовер-
ность топологий филограмм оценивали методом псевдоре-
плик (анализировались 1000 псевдореплик). 

Результаты и обсуждение. По результатам мультиплекс-
ной полугнездовой ОТ-ПЦР установлено, что генетическая 
структура ротавирусов, циркулировавших в течение 2012–
2015 гг. в г. Минске и в эпидемический сезон 2014 г в облас- 
тях Республики Беларусь, была представлена восьмью ге-
нотипами: G4P[8] (58,2 %), G1P[8] (20,0 %), G3P[8] (7,1 %), 
G2P[4] (6,7 %), G9P[8] (6,1 %), G12P[8] (0,6 %), G2P[8] (0,6 %) 
и G3P[9] (0,4 %). Большинство (99,0 %) из идентифицирован-
ных генотипов относятся как к широко распространенным 
в Республике Беларусь, регистрируясь практически еже-
годно, так и в мире [1–4, 13]. Среди выявленных ротавиру-
сов были обнаружены три генотипа (G12P[8], G3P[9], G2P[8]), 
которые редко встречаются в Республике Беларусь, а два по-
следних относятся и к редко встречающимся в мире. 

Ротавирусы генотипа G2P[8]. Ротавирусы генотипа G2P[8] 
были выявлены у трех детей с ОГЭ, госпитализированных 
в Витебскую областную клиническую инфекционную боль-
ницу в марте 2014 г. 

Согласно современной классификации уникальность ге-
нотипа G2P[8] заключается в том, что он является межгруппо-
вым реассортантом. Ген, кодирующий белок VP7, принадлежит 
к геногруппе DS-1, а ген, кодирующий белок VP4 – к геногруппе 
Wa, что делает данную комбинацию достаточно редкой [8].

Поиск ротавирусов с аналогичным генотипом в Меж- 
дународной базе данных GenBank показал, что ротавирусы 
G2P[8] также были выделены в ЮАР – в 2005 г., Индии – 
в 2010 г., России – в 2011 г., Корее – в 2011 г., Эквадоре – 
в 2011 г. и Таиланде – в 2013 г.

Выполненное секвенирование трех белорусских штаммов 
генотипа G2P[8] (RVA-8765, RVA-8767, RVA-8769) показало, 

что по гену VP7 они имеют высокой уровень гомологии 
по отношению друг к другу (99,8 %), уровень их гомологии 
по гену VP4 – существенно более низкий (96,6–97,0 %). 

Сравнение белорусских штаммов со штаммами пред-
ставленными в GenBank свидетельствует об их близком 
родстве (98,9–99,4 %) по гену VP7 с ротавирусами G2P[8] 
из России, Кореи (2011 г.), а также ротавирусами G2P[4] 
из России (2014 г.), Кореи (2010–2011 г.) и Японии (2010 г.). 
Выделенные в Витебске ротавирусы G2P[8], как и большин-
ство ротавирусов циркулирующих в настоящее время, при-
надлежат к подгруппе G2-4 (рисунок 1). 

По гену VP4 все три штамма G2P[8] относились к широко 
распространенной подгруппе P[8]-3, объединяющей совре-
менные вирусы из многих регионов мира. Несмотря на их вы-
сокую степень гомологии между собой по гену VP7, по гену VP4 
они кластеризовались раздельно. Штамм RVA-8765 имел 
близкую степень родства (99,0–100,0 %) с ротавирусами, цир-
кулировавшими в Азии в 2010–2014 гг. (Таиланд и Япония). 
Штамм RVA-8767 формировал кластер с ротавирусами из Азии 
(Индия, Вьетнам) и Европы (Италия), и в сравнении со штаммом 
RVA-8765 имел существенно более высокий уровень гомо-
логии с ранее циркулировавшими белорусскими штаммами 
(84,5–85,6 % и 93,2–94,7 %, соответственно). Штамм RVA-8769 
кластеризовался со штаммами из Беларуси и России. Уро-
вень его гомологии по отношению к белорусским ротавиру-
сам составлял 98,9–99,2 %, что позволяет отнести данный 
вирус по гену VP4 к индигенным штаммам (рисунок 2). По-

Рисунок 1. Филограмма, построенная на основании анализа 
нуклеотидных последовательностей фрагмента VP7 (640 п. н.) 
трех ротавирусов G2P[8], выявленных в Республике Беларусь 
(обозначены ●), и ротавирусов генотипов G2P[8] и G2P[4] 
из разных стран мира с использованием алгоритма neighbor-
joining. Показаны индексы статистической надежности узлов 

дерева (перестановочный анализ с 1000 реплик) >70 %

Рисунок 2. Филограмма, построенная на основании анализа 
нуклеотидных последовательностей фрагмента VP4 (748 п. н.) 
трех ротавирусов G2P[8], выявленных в Республике Беларусь 
(обозначены ●), ротавирусов генотипов G2P[8] из разных стран 
мира, а также ротавирусов генотипа P[8] в сочетании с G1, G3, 
G4, G8, G9, G12 использованием алгоритма neighbor-joining. 
Показаны индексы статистической надежности узлов дерева 

(перестановочный анализ с 1000 реплик) >75 %
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лученные данные свидетельствуют о завозном характере 
одного из штаммов генотипа G2P[8] на территорию Респу-
блики Беларусь и имевшей место его последующей реас-
сортации с индигенными штаммами. 

Ротавирусы генотипа G3P[9]. В настоящее время рота-
вирусы G3P[9] относятся к редким в мире, их доля в генети-
ческой структуре ротавирусов не превышает 0,01 % [8]. Со-
гласно данным литературы ротавирусы с генотипом G3P[9] 
циркулируют как среди людей, так и среди животных (в част-
ности кошек и собак). Филогенетический анализ ряда их ге-
нов указывает на близкое родство ротавирусов G3P[9], 
изолированных от людей и животных, и позволяет предпо-
лагать, что среди людей они прямо или косвенно (через ре-
ассортации) распространились от животных [9]. 

Ротавирусы генотипа G3P[9] были выявлены у ребенка, 
госпитализированного в апреле 2013 г. в ДГКИБ г. Минска 
(RVA-7072), и у ребенка, госпитализированного в январе 
2014 г. в Могилевскую областную больницу (RVA-10333).

Несмотря на то, что ротавирусы G3P[9] были выделены 
в разных регионах страны с интервалом в год, проведенное 
секвенирование показало их высокую степень гомологии 
между собой как по гену VP7 (99,6 %), так и по гену VP4 (100,0 %). 
Сравнение нуклеотидных последовательностей белорусских 
штаммов со штаммами, представленными в базе данных 
Gen Bank, показало, что по гену VP7 они близкородственны 
ротавирусам G3P[9] из России (98,2–99,1 %), и относятся 

к подгруппе G3-1, по гену VP4 – ротавирусам G3P[9] из Фран-
ции, Кореи, России, ротавирусам G6P[9] из Венгрии (97,3–
98,9 %) и относятся к подгруппе P[9]-c. По обоим генам бело-
русские штаммы G3P[9] также являются близкородственны-
ми (98,9 %) вирусу, изолированному от кошки, что подтверждает 
данные литературы о том, что ротавирусы G3P[9] могут иметь 
зоонозное происхождение (рисунки 3 и 4).

Ротавирусы генотипа G12P[8]. Несмотря на достаточно 
широкую распространенность генотипа G12P[8] в Европе, 
в Республике Беларусь вирус (RVA-9331) этого генотипа был 
обнаружен впервые в 2014 г. В 2015 г. ротавирусы геноти-
па G12P[8] были выявлены в пробах стула еще двух детей 
(RVA-10163 и RVA-10279). В этом же году в одной из проб 
стула была обнаружена смесь G12+9P[8]. Все ротавирусы 
генотипа G12P[8] были выявлены у детей в г. Минске.

Секвенирование выявленных в Республике Беларусь 
ротавирусов генотипа G12P[8] показало, что они обладают 
близким родством по отношению друг к другу как по гену 
VP7 (99,8 %), так и по гену VP4 (99,8 %). Сравнение нуклеотид-
ных последовательностей белорусских штаммов со штамма-
ми, представленными в базе данных Gen Bank, показало, что 
по гену VP7 они принадлежат к наиболее распространенной 
в настоящее время подгруппе G12-3 и являются близкород-
ственными ротавирусам G12P[8] из Италии, Франции и США 
(98,2–99,8 %), по гену VP4 относятся к подгруппе P[8]-3 

Рисунок 3. Филограмма, построенная на основании анализа 
нуклеотидных последовательностей фрагмента гена VP7 (692 пар 
нуклеотидов) двух ротавирусов G3P[9], выявленных в Респуб- 
лике Беларусь (обозначены ●), и ротавирусов генотипов G3P[9], 
выделенных от людей и животных, методом neighbor-joining. 
Показаны индексы статистической надежности узлов дерева 

(перестановочный анализ с 1000 реплик) >75 %

Рисунок 4. Филограмма, построенная на основании анализа 
нуклеотидных последовательностей фрагмента гена VP4 (776 п. н.) 
двух ротавирусов G3P[9], выявленных в Республике Беларусь 
(обозначены ●), и ротавирусов P[9] в сочетании с G3 и G6, вы-
деленных от людей и животных, с пользованием алгоритма 
neighbor-joining. Показаны индексы статистической надежности 
узлов дерева (перестановочный анализ с 1000 реплик) >75 %

Рисунок 5. Филограмма, построенная на основании анализа 
нуклеотидных последовательностей фрагмента VP7 (730 п.н.) 
трех ротавирусов G12P[8], выявленных в Республике Беларусь 
(обозначены ●), и ротавирусов генотипов G12 в сочетании с P[8], 
P[6] и P[9], выделенных в различных странах, с пользованием 
алгоритма neighbor-joining. Показаны индексы статистической 
надежности узлов дерева (перестановочный анализ с 1000 ре-

плик) >75 %

Рисунок 6. Филограмма, построенная на основании анализа 
нуклеотидных последовательностей фрагмента VP4 (618 п. н.) 
трех ротавирусов G12P[8], выявленных в Республике Беларусь 
(обозначены ●), и ротавирусов G12P[8] из других странах, 
с пользованием алгоритма neighbor-joining. Показаны индексы 
статистической надежности узлов дерева (перестановочный 

анализ с 1000 реплик) >75
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и филогенетически близки ротавирусам из Италии и США 
(98,2–99,8 %) (рисунки 5 и 6).

Близкое родство белорусских штаммов G12P[8] с рота-
вирусами из других стран, где данный генотип относится 
к широко распространенным [4], позволяет предполагать 
завозной характер генотипа G12P[8] на территорию Рес- 
публики Беларусь.

Таким образом, при проведении молекулярно-генетиче- 
ского мониторинга циркуляции ротавирусов в Республике 
Беларусь в 2012–2015 гг. наряду с широко распространен-
ными генотипами были выявлены три редких для Беларуси 
генотипа (G12P[8], G3P[9], G2P[8]), из которых два последних 
являются редкими во всем мире. Филогенетических анализ 
генов VP7 и VP4 данных вирусов позволил установить зооноз-
ное происхождение ротавирусов G3P[9], завозной характер 
ротавирусов G12P[8] и одного из ротавирусов G2P[8], выявить 
эпизод реассортации завозных штаммов с индигенными. 
Полученные данные подтверждают необходимость проведе-
ния молекулярно-генетического мониторинга циркуляции 
ротавирусов, который позволит выявить не только редкие 
генотипы ротавирусов, но и определить их происхождение 
и возможность последующего распространения.
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ОцЕНкА РАдиАциОННОй ОпАсНОсти для ЗдОРОВья 
и ОптиМиЗАция ЗАщитНых МЕР пРи АВАРиях 

НА РАдиАциОННых ОбъЕктАх РЕспублики бЕлАРусь
РУП «Научно-практический центр гигиены»

Рассмотрены критерии радиационной защиты населения, которые используются для оцен-
ки и категоризация опасностей радиационных объектов и установок в целях обеспечения 
надлежащего уровня их аварийной готовности к реагированию на прогнозируемые радиацион-
ные аварийные ситуации. Анализируются вопросы внедрения категорий аварийной готов-
ности, разработанных МАГАТЭ, в систему готовности и реагирования на радиационные 
аварии Республики Беларусь. Показано, что категоризация аварийной готовности в зави-
симости от степени потенциальной радиационной опасности объекта является основой 
оптимизированного подхода и важным фактором, обеспечивающим достаточность плани-
руемых мероприятий для защиты здоровья населения и персонала в случае радиационной 
аварии. На основе подходов, рекомендуемых МАГАТЭ, выполнена оценка опасности для здо-
ровья и категорирование на этой основе радиационных объектов и установок, эксплуатиру-
емых в Республике Беларусь. Для оценки опасности Белорусской АЭС (I категория аварийной 


