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Резюме
Введение. Ротавирусная инфекция является основной причиной тяжелых дегидратирующих диарей, требу-
ющих госпитализации, у детей младшего возраста во всем мире. Благодаря сегментированному геному ро-
тавирусы способны к реассортации генов, что делает возможным появление и распространение генетически 
новых штаммов. 
Цель исследования ‒ поиск необычных ротавирусов, циркулировавших в Нижнем Новгороде в 2021‒2023 гг., 
и их молекулярно-генетическая характеристика на основе всех сегментов генома.
Материалы и методы. Ротавирус-положительные образцы стула детей исследовали методами ПЦР-гено-
типирования и электрофореза в полиакриламидном геле. Для отобранных штаммов были секвенированы 
фрагменты комплементарной ДНК каждого из 11 генов (VP1‒VP4, VP6, VP7, NSP1‒NSP5) длиной от 570 до 
850 пар нуклеотидов. Филогенетический анализ проводили в программе MEGA X.
Результаты. В исследуемый период 2021‒2023 гг. было идентифицировано 11 G[P]-комбинаций с преобла-
данием G3P[8] (59,5%). Выявлено 6 нетипичных штаммов ротавируса А (РВА): 2 штамма генотипа G2P[4] 
(G2-P[4]-I2-R2-C2-M2-A3-N2-T3-E2-H3, G2-P[4]-I2-R2-C2-M2-A3-N2-T3-E3-H2) и 4 штамма G3P[9] (все штам-
мы имели генотип G3-P[9]-I2-R2-C2-M2-A3-N2-T3-E3-H3). Филогенетический анализ на основе всех генов 
показал эволюционное родство между ротавирусами, подобными ротавирусам кошек и собак (ВА222-по-
добными), и необычными штаммами генотипа G2P[4], для которых смешанная комбинация генотипов была 
выявлена и охарактеризована впервые.
Заключение. Полученные результаты расширяют представления о разнообразии реассортантных РВА, а 
также дополняют данные о генотиповой структуре популяции ротавирусов на территории Нижнего Новгоро-
да. Результаты исследования в совокупности с полученными ранее данными расширяют представление о 
генетическом разнообразии ротавирусов и роли реассортантов в его поддержании, что важно для создания 
новых ротавирусных вакцин и понимания эволюционных процессов в популяции РВА.
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Abstract
Introduction. Rotavirus infection is the major cause of severe dehydrating diarrhea requiring hospitalization in 
young children worldwide. Due to their segmented genome, rotaviruses are capable of gene reassortment, which 
makes the emergence and spread of genetically novel strains possible. The purpose of this study was to search 
for unusual rotaviruses circulating in Nizhny Novgorod in 2021‒2023 and their molecular genetic characterization 
based on all genome segments.
Materials and methods. Rotavirus-positive stool samples of children were examined by PCR genotyping and 
electrophoresis in PAAG. cDNA fragments of each of the 11 genes (VP1‒VP4, VP6, VP7, NSP1‒NSP5), 570 to 
850 nucleotide pairs in length were sequenced for the selected strains. The phylogenetic analysis was performed 
in the MEGA X program.
Results. In the study period 2021‒2023, 11 G[P] combinations with a predominance of G3P[8] (59.5%) were 
identified. Six atypical Rotavirus А (RVA) strains were identified: 2 strains of the G2P[4] genotype (G2-P[4]-I2-R2-
C2-M2-A3-N2-T3-E2-H3, G2-P[4]-I2-R2-C2-M2-A3-N2-T3-E3-H2) and 4 G3P[9] strains (all strains had the geno-
type G3-P[9]-I2-R2-C2-M2-A3-N2-T3-E3-H3). Phylogenetic analysis based on all genes showed an evolutionary 
relationship between rotaviruses similar to rotaviruses of cats and dogs (BA222-like) and unusual strains of the 
G2P[4] genotype, for which a mixed combination of genotypes was identified and characterized for the first time.
Discussion. The results obtained expand the understanding of the diversity of reassortant RVAs, as well as com-
plement the data on the genotypic structure of the rotavirus population in Nizhny Novgorod.
Conclusion. The wide genetic diversity of reassortant RVA can help rotaviruses overcome the immunological 
pressure provided by natural and vaccine-induced immunity. In this regard, to control the emergence of new 
variants and assess changes in the virulence of rotaviruses after reassortment processes, continuous molecular 
monitoring for circulating RVA is necessary.
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Введение
В настоящее время большинство кишечных инфек-

ций установленной этиологии вызывают вирусные 
патогены. Спектр кишечных вирусов весьма разно-
образен, но ведущее место по заболеваемости среди 
детей занимает ротавирус А (РВА, Rotavirus А, род 
Rotavirus, семейство Sedoreoviridae, порядок Reovi-
rales, класс Resentoviricetes, тип Duplornaviricota). 
Ежегодно на долю ротавирусной инфекции (РВИ) 

во всем мире приходится около 228 000 смертель-
ных случаев, в том числе примерно 128 500 среди 
детей в возрасте до 5 лет [1, 2]. Наибольшее бремя 
РВИ приходится на детей, живущих в странах с низ-
ким и средним уровнем дохода, особенно из-за не-
благоприятных условий жизни, ограниченного снаб-
жения чистой питьевой водой и плохих санитарных 
условий [3]. В России, несмотря на ежегодно увели-
чивающееся число вакцинированных против РВИ 
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с чистым AU-1-подобным сочетанием редко встреча-
ются у людей, в то время как более распространены 
варианты со смешанным набором AU-1-подобных 
и DS-1-подобных генов. Их принято объединять в от-
дельную группу, прототипным для которой является 
штамм РВА ВА222 (G3-P[9]-I2-R2-C2-M2-A3-N1-
T3-E2-H3), выделенный от домашнего кота в Италии 
в 2005 г. [22, 23].

Наличие сегментированного генома обусловливает 
способность РВ к обмену сегментами (реассортации) 
при одновременном инфицировании клетки двумя 
или более штаммами, что позволяет генам с разной 
специфичностью группироваться независимо друг 
от друга, тем самым поддерживая разнообразие в по-
пуляции. В мире все чаще отмечают распространение 
эпидемически значимых реассортантных штаммов 
РВА, которые несут генетический материал несколь-
ких геногрупп [9, 24, 25].

В связи с этим, целью настоящей работы явились 
поиск необычных РВ на территории Нижнего Новго-
рода и их молекулярно-генетическая характеристика 
на основе всех сегментов генома.

Материалы и методы
В работе использовали образцы стула детей, госпи-

тализированных в детский инфекционный стационар 
Нижнего Новгорода с симптомами острой кишечной 
инфекции (ОКИ) в период 2021‒2023 гг.

Экстракцию нуклеиновых кислот и постановку 
полимеразной цепной реакции (ПЦР) с обратной 
транскрипцией (ОТ-ПЦР) выполняли с помощью 
наборов реагентов РИБО-преп и РЕВЕРТА-L (Цен-
тральный научно-исследовательский институт эпи-
демиологии Роспотребнадзора (ЦНИИЭ), Россия). 
Обнаружение ротавирусной РНК проводили с помо-
щью ПЦР-тест-систем с детекцией результата в ре-
альном времени «АмплиСенс Rotavirus/Norovirus/
Astrovirus FL» и «АмплиСенс ОКИ виро-скрин-FL» 
(ЦНИИЭ). Дополнительно РНК вирусов исследова-
ли методом электрофореза в полиакриламидном ге-
ле (РНК-ПААГ) [26].

G[Р]-генотип РВ определяли методом мультиплекс-
ной ПЦР на основе праймеров, специфичных в отно-
шении генотипов G1‒G4, G6, G8, G9, G12, P[4], P[6], 
P[8], P[9] [26‒32]. Детекцию результатов осуществля-
ли с помощью электрофореза в агарозном геле, содер-
жащем бромид этидия.

Для каждого гена был получен один фрагмент ком-
плементарной ДНК (кДНК) длиной от 570 до 850 пар 
нуклеотидов с помощью праймеров, опубликованных 
ранее [32]. Фрагменты кДНК секвенировали по двум 
цепям с помощью прямого и обратного праймеров 
на приборе «Нанофор 05» (Институт аналитического 
приборостроения (ИАП) РАН, Россия) с применени-
ем набора для секвенирования BigDye Terminator v3.1 
(Thermo Fisher Scientific, США). Нуклеотидные по-
следовательности доступны в базе данных GenBank 
под номерами PP475712‒PP475777.

Поиск родственных последовательностей выполня-
ли с использованием онлайн-сервиса BLAST. Для про-

детей, охват вакцинацией целевой когорты остается 
крайне низким, для того чтобы оказать влияние на 
эпидемический процесс (2020 г. – 3,68%; 2021 г. –  
6,23%; 2022 г. – 7,15%; 2023 г. – 12,7%) [4, 5]. 

Отличительной чертой ротавирусов (РВ) является 
сегментированный геном, состоящий из 11 сегмен-
тов двухнитевой РНК в сумме длиной около 18 555 
нуклеотидов, кодирующих 6 структурных (VP1‒VP4, 
VP6‒VP7) и 6 неструктурных (NSP1‒NSP6) бел-
ков [6‒8]. РВ характеризуются широким антигенным 
и генетическим разнообразием. Наиболее полно оха-
рактеризованы гены VP4 и VP7, на основе которых 
с использованием бинарной классификации опреде-
ляют G- и P-генотипы [9]. На сегодняшний день для 
РВА известно 42 G-генотипа и 58 P-генотипов [10]. 
Наиболее распространенными в мире, в том числе 
в России, считаются 6 комбинаций G[P]-типов РВА: 
G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8], G9P[8] и G12P[8], 
на долю которых приходится примерно 90% случаев 
заражения РВИ [11, 12]. Число менее распространен-
ных G[P]-вариантов значительно больше, но они со-
ставляют всего 4,9% случаев инфекции. Например, 
к ним относятся такие генотипы, как G9P[4], G9P[9], 
G8P[8], G2P[8], G4P[4], G3P[9] и др. [13‒16].

Бинарная система классификации фокусируется 
только на сегментах генов VP4 и VP7 и не дает ин-
формации о разнообразии других генов. Поэтому для 
более глубокого изучения эпидемиологии и эволюции 
РВ была предложена система полногеномной клас-
сификация, позволяющая отнести каждый сегмент 
генома вируса к определенному генотипу. Для опи-
сания полного генотипа используют обозначение 
Gx-P[x]-Ix-Rx-Cx-Mx-Ax-Nx-Tx-Ex-Hx для генов, ко-
дирующих белки VP7-VP4-VP6-VP1-VP2-VP3-NSP1-
NSP2-NSP3-NSP4-NSP5/NSP6 соответственно [17]. 
Определение полного генотипа облегчает выявле-
ние редких и необычных РВА и обеспечивает более 
глубокое понимание происхождения и разнообразия 
штаммов, что, в свою очередь, важно для успешного 
прогнозирования эпидемической ситуации и оценки 
влияния вакцинопрофилактики на популяцию возбу-
дителя.

Основываясь на полногеномном типировании, сре-
ди РВА выделяют 3 геногруппы. Во всем мире часто 
встречающиеся комбинации G1, G3, G4, G9, G12 
и P[8] обычно ассоциируются с Wa-подобной (1-й) ге-
ногруппой (G1/G3/G4/G9-P[8]-I1-R1-C1-M1-A1-N1-
T1-E1-H1), имеющей отдаленное родство с РВ сви-
ней [18, 19]. Такие РВ характеризуются «длинным» 
профилем миграции сегментов генома в полиакри-
ламидном геле (ПААГ). Штаммы генотипа G2P[4], 
в свою очередь, относятся к DS-1-подобной (2-й) 
геногруппе (G2-P[4]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2), 
эволюционно связанной с РВ крупного рогатого ско-
та [17, 19]. Они имеют «короткий» профиль мигра-
ции геномных сегментов. Существует 3-я, минорная, 
AU-1-подобная геногруппа (G3P[9]-I3-R3-C3-M3-A3-
N3-T3-E3-H3), которая включает штаммы, подобные 
РВ кошек и собак, характеризующиеся «широким» 
профилем миграции сегментов [20, 21]. Штаммы 
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ведения филогенетического анализа из GenBank были 
взяты нуклеотидные последовательности 11 генов РВ, 
циркулировавших в разных странах, в том числе в Рос-
сии (Новосибирск, Омск, Москва), а также последо-
вательности РВ из Нижнего Новгорода, полученные 
ранее. Регистрационные номера GenBank этих штам-
мов приведены в названиях изолятов на филогенетиче-
ских деревьях. Выравнивание и анализ нуклеотидных 
последовательностей проводили в программе MEGA 
X версия 10.0.5. Филогенетические деревья строили 
методом максимального правдоподобия (Maximum 
Likelihood) [33, 34]. Bootstrap-анализ осуществляли на 
основе 1000 случайных выборок. Проценты сходства 
нуклеотидных последовательностей были рассчита-
ны методом попарных дистанций (Pairwise Distances). 
Принадлежность изучаемых штаммов к филогенети-
ческим линиям и сублиниям определяли на основе 
кластеризации изолятов на филогенетических дере-
вьях с индексом поддержки узлов более 75 и высокого 
уровня сходства нуклеотидных последовательностей 
(98,5‒100,0% для разных генов). Филогенетические 
линии и сублинии обозначали согласно принятой в ли-
тературе классификации [32, 35‒40].

Исследование проводилось при добровольном ин-
формированном согласии пациентов.
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ским комитетом ФБУН «Нижегородский НИИ эпиде-
миологии и микробиологии им. академика И.Н. Бло-
хиной» Федеральной службы по надзору в сфере 
защиты прав потребителей и благополучия человека 
(Роспотребнадзор) (Протокол № 6 от 24.03.2021).

Результаты

Характеристика спектра G[P]-генотипов РВА  
в Нижнем Новгороде

На наличие ротавирусной РНК было исследо-
вано 3715 образцов стула детей, госпитализиро-
ванных в инфекционный стационар с симптомами 

острого гастроэнтерита в период 2021‒2023 гг. 
В 1085 случаях (29,2%) была обнаружена РНК РВ, 
которую в дальнейшем использовали для G/[P]-ге-
нотипирования методом ОТ-ПЦР и/или секвени-
рования. В 792 образцах (72,9%) был определен 
G[P]-генотип РВ. В 192 образцах (17,7%) был ча-
стично установлен G- либо P-генотип. Результа-
ты генотипирования, проведенного по двум генам 
(VP4 и VP7), показали, что РВА, циркулирующие 
на территории Нижнего Новгорода, характери-
зовались высоким разнообразием. Спектр иден-
тифицированных методом ПЦР G-генотипов РВ 
включал 4 широко распространенных в мире (G1, 
G2, G3 и G9), и 2 редких для России (G6 и G8). 
Набор Р-генотипов включал 4 типа, среди которых 
были часто встречающиеся P[4], P[8] и редкие P[6] 
и P[9]. Всего было обнаружено 11 G/P-комбинаций: 
широко распространенные G3P[8], G9P[8], G2P[4], 
G1P[8], а также редкие G8P[8], G3P[9], G9P[4], 
G3P[6], G2P[8], G6P[9] и G3P[4] (рис. 1).

Доминирующую позицию в изучаемый период за-
нимали штаммы генотипа G3P[8] (59,5%), за ним сле-
довали штаммы генотипа G9P[8] (10,8%). Для осталь-
ных генотипов был показан низкий долевой вклад: 
G9P[4] – 2,1%, G1P[8] – 1,3%, G2P[4] – 1,6%, 
G3P[4] – 1,3%, G8P[8] – 1,1%, G3P[6] – 0,8%, G3P[9] – 1,0%, 
G2P[8] – 0,8%, G6P[9] – 0,1%.

Выявление реассортантных ротавирусов  
и установление их полных генотипов

В ходе изучения РВА-содержащих образцов мето-
дом РНК-ПААГ были выявлены 6 штаммов (2 штам-
ма генотипа G2P[4] и 4 – G3P[9]), которые имели так 
называемые «широкие» (AU-1-подобные) профили 
миграции геномных сегментов в ПААГ (медленно 
мигрирующий 5-й сегмент, быстро мигрирующие 6-й 
и 11-й сегменты) (рис. 2).

Штаммы были секвенированы по 11 генам (VP1‒
VP4, VP6, VP7, NSP1‒NSP5/6), что позволило опреде-
лить их полные генотипы: G2-P[4]-I2-R2-C2-M2-A3-
N2-T3-E2-H3, G2-P[4]-I2-R2-C2-M2-A3-N2-T3-E3-H2 
и G3-P[9]-I2-R2-C2-M2-A3-N2-T3-E3-H3. Исследу-
емые штаммы имели смешанный набор генов двух 
разных геногрупп – DS-1-подобной (генотипы под 
номером 2) и AU-1-подобной (генотипы под номе-
ром 3), что свидетельствует об их реассортантном 
происхождении.

Филогенетический анализ ротавирусов на основе 
всех сегментов генома

Для изучения филогенетических взаимоотноше-
ний 6 выявленных РВ генотипов G2P[4] и G3P[9] 
были использованы нуклеотидные последовательно-
сти 11 генов. Филогенетический анализ позволил из-
учить внутригенотиповое разнообразие исследуемых 
штаммов на уровне линий и сублиний. Адаптирован-
ные деревья показаны на рис. 3, 4.

По каждому гену исследуемые штаммы входили 
в состав 1 или 2 кластеров. Наибольшее разнообразие 
показали гены VP4, VP7, NSP4 и NSP5/6 (таблица).

Рис. 1. Распределение штаммов РВА основных G[P]-генотипов 
в Нижнем Новгороде в сезон 2021‒2023 гг. (в %).

Fig. 1. Distribution of RVA strains of the main G[P]-genotypes in 
Nizhny Novgorod in the season 2021‒2023 (in %).

G1P[8]
1,3%

G9P[8] 
10,8%
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Другие/
Others
26,8%
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Рис. 2. Профили миграции сегментов днРНК типичных пред-
ставителей DS-1-/Wa-подобных ротавирусов и исследуемых 

штаммов генотипов G2P[4] и G3P[9] в ПААГ.
* − необычное положение сегмента относительно типичных представи-

телей DS- и Wa-подобных геногрупп.
Fig. 2. Migration profiles of dsRNA segments of typical 

representatives of DS-1-/Wa-like rotaviruses and studied strains of 
genotypes G2P[4] and G3P[9] in PAGE.

* − an unusual position of the segment relative to typical representatives of 
DS- and Wa-like gene groups.

Штаммы, подобные кошачьему ротавирусу ВА222
Выявленные в данной работе 4 штамма генотипа 

G3P[9] относились к группе РВ, подобных штам-
му ВА222, выделенному от кошки. Эти штаммы 
(2853/21, 2885/21, 347/22 и 2619/21) были сходны 
по 9 генам (VP1‒VP4,VP6, VP7, NSP1, NSP3, NSP5/6) 
с прототипным штаммом РВА ВА222, но отличались 
от него генами NSP2 и NSP4, которые обладали дру-
гими генотипами. Наибольший уровень сходства ну-
клеотидных последовательностей был установлен 
для генов VP2, VP3, VP7, NSP1, NSP3, NSP5/6 и соста-
вил 98,7‒100,0%. Для генов VP1, VP4 и VP6 показан 
более низкий уровень гомологии ‒ 96,3‒98,1%.

Также исследуемые штаммы были родственны ни-
жегородским ВА222-подобным РВ генотипов G3P[9] 
(NN148/17, NN2748/18) и G6P[9] (NN1061-16), выяв-
ленным ранее, в 2016‒2018 гг. С изолятами генотипа 
G3P[9] (NN148/17 и NN2748/18) исследуемые штам-
мы имели высокий уровень гомологии нуклеотидных 
последовательностей по всем 11 генам (99,1‒100,0%). 
Со штаммом генотипа G6P[9] (NN1061/16) бы-
ло показано наиболее близкое родство по 8 генам  
(VP1‒VP4, NSP1‒NSP3, NSP5/6) с уровнем идентично-
сти нуклеотидных последовательностей 98,7‒100,0%. 
Для гена VP6 установлен более низкий уровень сход-
ства (96,0%). Гены VP7 и NSP4 имели другой генотип.

Нетипичные штаммы генотипа G2P[4]
Выявленные в настоящей работе два штамма РВА 

генотипа G2P[4] (1473/21 и 2924/21) имели смешан-
ный набор генов. Они несли ВА222-подобную осно-
ву, в то время как гены VP4, VP7 и в одном случае 
ген NSP5/6 были получены в результате реассортации 
от типичных представителей DS-1-подобной гено-
группы.

Наиболее близкородственными по дивергентным 
генам (VP4, VP7 и в одном случае NSP5/6) явились 
штаммы генотипа G2P[4] из Нижнего Новгорода, 
выявленные ранее в 2018 г. (NN560/18, NN96/18 
и NN425/18). Уровень сходства нуклеотидных после-
довательностей при этом был довольно высок и со-
ставил 98,7‒99,9%.

По остальным генам (VP1‒VP3, VP6, NSP1‒
NSP5/6) исследуемые штаммы имели близкое род-
ство с ВА222-подобной группой РВ. Непосредствен-
но с прототипным ВА222 образцы 1473/21 и 2924/21 
были наиболее родственны по 3 генам: VP2, NSP3, 
NSP4 и VP2, VP3, NSP3 соответственно. Сходство ну-
клеотидных последовательностей в случае этих генов 
достигало 98,6‒99,8%, в то время как для остальных 
генов было ниже ‒ 95,2‒97,6%.

Также была установлена родственная связь иссле-
дуемых штаммов генотипа G2P[4] с нижегородскими 
РВ генотипов G3P[9] и G6P[9] (NN1061/16, NN148/17, 
NN2748/18), выявленными ранее, по всем ВА222-по-
добным генам. Так, исследуемый штамм 1473/21 
разделял наибольшее количество генов (8 из 11) со 
штаммом NN148/17 (G3P[9]) (VP1‒VP3, VP6, NSP1‒
NSP3, NSP5/6), демонстрируя при этом высокую 
идентичность нуклеотидных последовательностей ‒  

99,1‒99,9%. Со штаммом NN1061/16 (G6P[9]) 
он разделял 7 генов (VP1‒VP3, NSP2‒NSP5/6) 
с уровнем сходства нуклеотидных последовательно-
стей 98,6‒99,8%. Пять генов были родственны тако-
вым у штамма NN2748/18 (G3P[9]) (VP1, VP2, VP6, 
NSP2, NSP3). Гомология их нуклеотидных последова-
тельностей составила 98,7‒99,7%.

Аналогично, штамм 2924/21 имел тесное филоге-
нетическое родство со штаммом NN148/17 (G3P[9]) 
по 8 генам (VP1‒VP3, VP6, NSP1‒NSP4), демонстри-
руя высокую идентичность нуклеотидных последо-
вательностей ‒ 98,8‒99,8%. Со штаммом NN2748/18 
(G3P[9]) он разделял 6 генов (VP1‒VP3, VP6, NSP2, 
NSP3) с уровнем гомологии 98,5‒99,5%. В случае 
штамма NN1061/16 (G6P[9]) показано близкое род-
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РВ генотипа G3 гена VP7 обладают широким спек-
тром хозяев и встречаются у большинства восприим-
чивых видов животных (включая человека, кроликов, 
обезьян, свиней, птиц, кошек, собак, лошадей, мышей, 
коров и ягнят) [7, 45, 46]. У РВ человека он в боль-
шинстве случаев ассоциирован с генотипом P[8] гена 
VP4, но реже встречается в сочетании с генотипом 
P[9] [47‒49]. Комбинация G3P[9] распространена 
в основном у РВ кошек и собак [50], но благодаря ре-
ассортации, штаммы, подобные РВ животных, могут 
встречаться у человека [51]. Впервые РВА генотипа 
G3P[9] были обнаружены у человека в 1982 г. в Япо-
нии и Израиле [17, 22, 52]. Позднее их появление бы-
ло зарегистрировано в Таиланде и Испании [53‒59]. 
На территории Нижнего Новгорода штаммы G3P[9] 
эпизодически наблюдались в популяции с 1984 г. 
В ранних исследованиях они изучались на основе от-
дельно взятых генов (VP4, VP6, VP7, NSP4) [60, 61], 
первое изучение данных штаммов на основе всех сег-
ментов генома было проведено в 2023 г. [40].

РВ G3P[9] спорадически обнаруживаются у людей, 
образуя отдельную геногруппу, генетически обосо-
бленную от Wa-подобных и DS-1-подобных вирусов 
[49, 59, 62‒64]. Для человеческого G3P[9] показана 
возможность существования как минимум 8 разных 
комбинаций полных генотипов: G3-P[9]-I3-R3-C3-
M3-A3-N3-T3-E3-H3 [9, 17], G3-P[9]-I3-R3-C3-M3-
A3-N3-Т3-E3-H6 [16, 22, 51], G3-P[9]-I2-R2-C2-M2-
A3-N2-T1-E2-H3 [46, 52], G3-P[9]-I2-R2-C2-M2-A3-
N1-T6-E2-H3, G3-P[9]-I2-R2-C2-M2-A3-N2-T6-E2-H3 
[65], G3-P[9]-I2-R2-C2-M2-A3-N1-T3-E2-H3 [66, 67], 
G3-P[9]-I3-R3-C2-M3-A3-N1-T6-E3-H3 [68, 69] и G3-
P[9]-I2-R2-C2-M2-A3-N2-T3-E3-H3 [68, 70]. Инте-

ство по 5 генам (VP1‒VP3, NSP2, NSP3) с высоким 
уровнем сходства нуклеотидных последовательно-
стей ‒ 99,1‒99,8%.

Обсуждение
В настоящей работе дана характеристика разно-

образия генотипов РВА, циркулировавших в Нижнем 
Новгороде в 2021‒2023 гг. Спектр представлен 11 ти-
пами с доминированием G3P[8] (59,5%), за которым 
следовал G9P[8] (10,8%). К июню 2021 г. отмечалось 
снижение доли генотипов G9P[8] в нижегородской по-
пуляции РВ, с последующей сменой доминирующего 
генотипа на G3P[8] в июле 2021 г. [41]. Полученные 
сведения служат дополнением к информации о гене-
тических перестройках в популяции РВ в процессе их 
многолетней циркуляции в Нижнем Новгороде, наблю-
дения за которыми ведутся с 1984 г. [13, 26, 32, 40‒44].

Представленные результаты также дополняют име-
ющиеся данные о генотиповой структуре популяций 
РВ на территории России. По данным референс-цен-
тра по мониторингу ОКИ, в зимне-весенний пери-
од 2021 г. на территории Российской Федерации (Мо-
сковская, Томская, Иркутская, Свердловская, Новоси-
бирская области, Республика Дагестан, Хабаровский 
край, Камчатский край) сохранялось доминирование 
генотипа G9P[8], но уже отмечалось постепенное воз-
растание доли генотипа G3P[8]. В 2022 г. произошло 
значительное уменьшение частоты встречаемости 
генотипа G9P[8] и показано превалирование в цирку-
ляции на территории Российской Федерации РВ ге-
нотипа G3P[8], которое сохранилось и в 2023 г. [4, 5]. 
Представленная информация согласуется с данными, 
полученными в настоящей работе.

Таблица. Геномные констелляции ротавирусов Нижнего Новгорода на уровне субгенотипов
Table. Subgenotype-level genomic constellations of rotaviruses from Nizhny Novgorod

№ Штаммы/
Strains

Сегменты генома / Genome segments
VP7 VP4 VP6 VP1 VP2 VP3 NSP1 NSP2 NSP3 NSP4 NSP5/6

Штаммы, подобные РВ кошек / Feline-like strains
1 ВА222 G3-3-e P[9] I2-XIV R2-XIII C2-IX M2-XI A3 N1 T3 E2-XVII H3
2 NN1061/16 G6-I P[9] I2-XIV R2-XIII C2-IX M2-XI A3 N2-XVI T3 E2-XVII H3
3 NN148/17 G3-3-e P[9] I2-XIV R2-XIII C2-IX M2-XI A3 N2-XVI T3 E3 H3
4 NN2748/18 G3-3-e P[9] I2-XIV R2-XIII C2-IX M2-XI A3 N2-XVI T3 E3 H3

Типичные Ds-1-подобные штаммы / Typical DS-1-like strains
5 NN96/18 G2-IVa-3 P[4]-IV-b I2-V-1 R2-V-1 C2-IVa-1 M2-VII A2-IVa-1 N2-V-1 T2-V-1 E2-VI H2-IVa-1
6 NN425/18 G2-IVa-3 P[4]-IV-b I2-V-1 R2-V-1 C2-IVa-1 M2-VII A2-IVa-1 N2-V-1 T2-V-1 E2-VI H2-IVa-1
7 NN437/18 G2-IVa-1 P[4]-IV-b I2-V-1 R2-V-1 C2-IVa-1 M2-VII A2-IVa-1 N2-V-1 T2-V-1 E2-VI H2-IVa-1
8 NN560/18 G2-IVa-2 P[4]-IV-a I2-V-2 R2-V-2 C2-IVa-2 M2-V A2-IVa-2 N2-V-2 T2-V-2 E2-VII H2-IVa-2

Штаммы, полученные в данной работе / Strains obtained in this work
9 2853/21 G3-3-e P[9] I2-XIV R2-XIII C2-IX M2-XI A3 N2-XVI T3 E3 H3
10 2885/21 G3-3-e P[9] I2-XIV R2-XIII C2-IX M2-XI A3 N2-XVI T3 E3 H3
11 347/22 G3-3-e P[9] I2-XIV R2-XIII C2-IX M2-XI A3 N2-XVI T3 E3 H3
12 2619/22 G3-3-e P[9] I2-XIV R2-XIII C2-IX M2-XI A3 N2-XVI T3 E3 H3
13 1473/21 G2-IVa-3 P[4]-IV I2-XIV R2-XIII C2-IX M2-XI A3 N2-XVI T3 E2-XVII H3
14 2924/21 G2-IVa-3 P[4]-IV I2-XIV R2-XIII C2-IX M2-XI A3 N2-XVI T3 E3 H2-IVa

Примечание. Исследуемые штаммы выделены жирным шрифтом. Красным цветом отмечены DS-1-подобные аллели, голубым – аллели РВ 
кошек, зеленым – Wa-подобные аллели.
Note. The studied strains are highlighted in bold. DS-1-like alleles are marked in red, alleles of RV cats are blue, and Wa-like alleles are green.
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Рис. 3. Филогенетические деревья, построенные на основе нуклеотидных последовательностей структурных генов (VP1–VP4, VP6, VP7) 
штаммов ротавируса А.

■ − штаммы, полученные в данной работе; □ − нижегородские штаммы, взятые из GenBank.
Fig. 3. Phylogenetic trees based on nucleotide sequences structural genes (VP1–VP4, VP6, VP7) of rotavirus strains A.

■ − strains obtained in this work; □ − Nizhny Novgorod strains retrieved from GenBank.
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Рис. 4. Филогенетические деревья, построенные на основе нуклеотидных последовательностей  
неструктурных генов (NSP1–NSP5/6) штаммов ротавируса А. 

■ − штаммы, полученные в данной работе; □ − нижегородские штаммы, взятые из GenBank.
Fig. 4. Phylogenetic trees based on nucleotide sequences: nonstructural genes (NSP1–NSP5/6) of rotavirus strains A. 

■ − strains obtained in this work; □ − Nizhny Novgorod strains retrieved from GenBank.
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В проведенном исследовании показана циркуляция 
необычных штаммов, которые имели генотипы G2-
P[4]-I2-R2-C2-M2-A3-N2-T3-E2-H3 и G2-P[4]-I2-R2-
C2-M2-A3-N2-T3-E3-H2. Гены VP1‒VP3, VP6, NSP1, 
NSP3‒NSP5/6 одного из них и VP1‒VP3, VP6, NSP1, 
NSP3, NSP4 второго были связаны с прототипным 
штаммом ВА222 РВА (Италия, 2005 г.). Остальные 
гены (а именно VP4, VP7 и в случае одного штамма 
NSP5/6) произошли от человеческих DS-1-подобных 
штаммов генотипа G2P[4]. Штаммы с такой комбина-
цией генотипов были выявлены и охарактеризованы 
с помощью секвенирования всех сегментов генома 
впервые. В России и в мире сообщений о выявлении 
аналогичных штаммов G2P[4] ранее не отмечено. 
По всем генам, как по ВА222, так и по DS-1-подобным, 
данные штаммы имели ближайших родственников 
из Нижнего Новгорода, что позволяет предположить 
их локальное происхождение.

Реассортантные штаммы, охарактеризованные 
в данной работе, не могли быть выявлены с помощью 
G/[P]-генотипирования методом ПЦР, которое рутин-
но используется для изучения РВ. Это подчеркивает 
важность применения полногеномной системы клас-
сификации и современных методов секвенирования 
для мониторинга циркуляции этого возбудителя. 

Заключение
Результаты исследования в совокупности с полу-

ченными ранее данными расширяют представление 
о значительном генетическом разнообразии РВ и ро-
ли реассортантов в его поддержании. Эта информа-
ция важна для создания новых ротавирусных вакцин, 
понимания эволюционных процессов в популяции 
РВА и указывает на актуальность изучения генети-
ческой эволюции редких и новых штаммов вирусов. 
Для контроля появления новых вариантов необходим 
постоянный молекулярный мониторинг циркулирую-
щих РВА с использованием полногеномной класси-
фикации.
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