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ГЕНОТИПИЧЕСКОЕ РАЗНООБРАЗИЕ РОТАВИРУСОВ, ВЫЗВАВШИХ 

ОСТРЫЕ ГАСТРОЭНТЕРИТЫ У ДЕТЕЙ В МИНСКЕ 

 

Ротавирусная инфекция (РВИ) занимает особое положение среди острых ки-

шечных инфекций. Высокие показатели заболеваемости ротавирусным острым га-

строэнтеритом (ОГЭ) среди детей в возрасте до 5 лет регистрируются как  

в развитых, так и в развивающихся странах мира [1]. Единственным эффективным 

способом контроля данной инфекции является вакцинация. К настоящему времени 

95 стран мира внедрили ротавирусную вакцину в национальные программы имму-

низации, что способствовало значительному снижению числа тяжелых случаев 

РВИ [2].  

В Республике Беларусь популяционный эпидемиологический надзор за РВИ 

проводится с 1996 г. и основывается на регистрации лабораторно подтвержденных 

случаев инфекции с использованием иммуноферментных тест-систем. Молекуляр-

но-генетический мониторинг циркулирующих ротавирусов осуществляется  

с 2008 г. с использованием мультиплексной полугнездовой ОТ-ПЦР для генотипи-

рования по генам VP7 и VP4 на базе лаборатории вакциноуправляемых  

инфекций РНПЦ эпидемиологии и микробиологии. Данные о циркулирующих ге-

нотипах ротавирусов в довакцинальный период важны для определения целесооб-

разности внедрения вакцинации и выбора вакцины, после внедрения вакцинации 

эти данные необходимы для определения ее эффективности.  

Целью настоящего исследования явилось определение генотипической струк-

туры ротавирусов, циркулирующих среди детей, госпитализированных  

в Городскую детскую инфекционную клиническую больницу г. Минска в довакци-

нальный период (2008–2017 гг.).  
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Материалы и методы. В течение 2008–2017 гг. проведено G и P генотипиро-

вание 1122 ротавирусов.  

Выделение РНК из позитивных на ротавирус в ИФА проб стула проводилось с 

помощью автоматической системы для выделения нуклеиновых кислот на магнит-

ных частицах MagMAXExpress (Applied Biosystems, США) с наборами 

5XMagMAX-96 Viral Isolation kit (Ambion, США) согласно инструкции производи-

теля. 

Генотипирование ротавирусов по VP7 и VP4 генам выполнялось с использо-

ванием полугнездовой мультиплексной ОТ-ПЦР. Подбор праймеров осуществлял-

ся с целью достижения максимальной эффективности генотипирования при мини-

мальном количестве ПЦР реакций, с учетом наличия геновариантов внутри 

отдельных генотипов, а также региональных особенностей, циркулирующих рота-

вирусов. Набор праймеров для определения [P] генотипа включал праймеры  

к P[4], P[6], P[8] (4 праймера: 1T1-Wa, 1T-1D, 1T1-V, 1T1), P[9], P[10] генотипам [3, 

4]. Для определения G генотипа применяли два набора праймеров: стандартный — 

для типирования наиболее распространенных G генотипов (G1 (2 праймера: 9Т1 и 

9T1-DG), G2, G3, G4, G9) и альтернативный — для редких G генотипов (G8 и G12), 

а также штаммов G1-G4 и G9, генотип которых не удалось определить с помощью 

стандартного набора [5–9]. 

Результаты и обсуждение. В 2008–2017 гг. эпидемический процесс РВИ  

в Республике Беларусь характеризовался выраженной тенденцией к росту (Тпр. = 

13,2 %). Показатель заболеваемости в этот период составлял от 36,9 до 66,2 случаев 

на 100 000 с преобладанием в возрастной структуре детей 0–2 лет.  

Как показали результаты генотипирования ротавирусов, в этот период вклад в 

заболеваемость вносили ротавирусы 3 генотипов: G4P[8], G1P[8], G3P[8] G2P[4], 

G9P[8], G12P[8], G12P[6], G2P[8], G3P[9], G8P[4], G2P[6], G4P[6], G9P[4]. Смеси 

нескольких генотипов ротавирусов выявлены в 1,5 % (17/1122) образцов, в 0,7 % 

проб (8/1122) установить генотип ротавируса с помощью полугнездовой мульти-

плексной ПЦР не удалось (рис.). 

 

Рис. Генетическая структура ротавирусов, циркулировавших в г. Минске в 2008–2017 гг. 
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Ротавирусы генотипов G4P[8], G1P[8], G3P[8] и G2P[4] выявлялись ежегодно 

[10, 11]. Доминирующим генотипом во все годы наблюдения, за исключением 2011 

г. и 2017 г., был G4P[8]. Удельный вес этого генотипа составлял от 40,8 % до 70,6 

% в период 2008–2015 гг. Начиная со второй половины 2015 г. его доля начала 

снижаться и в 2016 г. была сопоставима (28,6 %) с частотой обнаружения геноти-

пов G1P[8] (24,2 %) и G9P[8] (19,8 %). В анализируемый период смена доминиру-

ющего генотипа была выявлена дважды (2011 г. и 2017 г.), и оба раза ей сопутство-

вал рост заболеваемости РВИ. Так в 2011 г. доминирующим стал генотип G3P[8] 

(64,7 %), а уровень заболеваемости вырос с 41,5 на 100 000 (2009 г.) до с 53,6–54,6 

на 100 000 населения (2010–2011 гг.). В 2017 г. впервые в Беларуси стали преобла-

дать ротавирусы генотипа G9P[8] (40,0 %), что сопровождалось подъемом заболе-

ваемости почти в 1,5 раза (с 48,0 на 100 000 в 2016 г. до 66,2 —  

в 2017 г.).  

Значимую роль в структуре ротавирусов, занимая 2-е либо 3-е место (за ис-

ключением 2011 г.), играл доминирующий в Европейском регионе генотип G1P[8]. 

К широко распространенным генотипам, выявляемым наряду с генотипами G1P[8] 

(14,9 % (167/1122)) и G3P[8] (11,1 % (124/1122)), относился и генотип G2P[4] (12,8 

% (143/1122)). Генотип G9P[8] впервые был выявлен в 2010 г. Начиная с 2012 г. он 

стал регистрироваться ежегодно, и его удельный вырос  

с 4,6 % в 2012 г. до 40,0 % в 2017 г.  

Генотипы G12P[8], G12P[6], G2P[8], G3P[9], G8P[4], G2P[6], G4P[6], G9P[4] 

относятся к редко распространенным в Республике Беларусь (их удельный вес  

в структуре выявленных генотипов не превышает 1 %).  

Заключение. Полученные данные свидетельствуют о высокой заболеваемо-

сти РВИ детского населения Республики Беларусь. Большинство выявленных слу-

чаев данной инфекции среди детей в возрасте до 5 лет требуют госпитализации, 

что определяет ее высокое социально-экономическое бремя. Данные молекулярно-

генетического мониторинга позволили выявить широкую распространенность сре-

ди циркулирующих ротавирусов генотипов G4P[8], G1P[8], G3P[8], G2P[4], G9P[8] 

и существенно более низкую — G12P[8], G12P[6], G2P[8], G3P[9], G8P[4], G2P[6], 

G4P[6], G9P[4]. Большинство выявленных ротавирусов по одному или двум генам 

соответствуют штаммам, представленным в лицензированных ротавирусных вак-

цинах, что позволяет прогнозировать высокую эффективность вакцинации против 

РВИ в Республике Беларусь. 
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