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Резюме
Введение. Цитомегаловирус (ЦМВ) ‒ ДНК-содержащий вирус, широко распространенный по всему миру и 
имеющий важное значение в инфекционной патологии детей и взрослых.
Цель – определить встречаемость ЦМВ у детей и иммунокомпроментированного населения Нижегород-
ского региона (центральная часть России) и провести филогенетический анализ выявленных штаммов на 
основе генов UL55 и UL73.
Материалы и методы. Исследовали образцы ДНК ЦМВ, обнаруженного у часто болеющих детей и взрос-
лых – реципиентов солидных органов. Оценку генетического разнообразия ЦМВ проводили по двум вари-
абельным генам: UL55(gB) и UL73(gN), с применением технологии NGS на платформе Illumina. Филогене-
тические деревья были построены в программе MEGA X, достоверность топологии кластеров на деревьях 
подтверждена с помощью метода rapid bootstrаp на основе генерации 500 псевдореплик.
Результаты. Установлена циркуляция на территории нижегородского региона ЦМВ 5 генотипов по гену 
UL55(gB) и 5 генотипов по гену UL73(gN). При этом как у детей, так и у взрослых доминировали генотипы 
gB1 и gB2, генотип gB5 был выявлен только у детей. Спектр gN-генотипов был более разнообразным: 
у детей превалировали генотипы gN4a и gN3b, а у взрослых – генотипы gN1 и gN4b. Полученные резуль-
таты позволили установить сходство пейзажа генотипов ЦМВ, циркулирующих в России (Нижегородский 
регион), Бразилии, Китае и США.
Заключение. Установлено сходство пейзажа генотипов ЦМВ, циркулирующих в России (Нижегородский 
регион), Бразилии, Китае и США: у детей доминируют генотипы gB1 (40,0%), gB2 (33,3%), gN4a (42,8%) 
и gN3b (28,6%), а у взрослых (реципиентов солидных органов) ‒ gB1 (37,5%), gB2 (37,5%), gN1 (26,3%) и 
gN4b (26,3%).
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Abstract
Introduction. Cytomegalovirus (CMV) is a DNA-containing virus that is widespread worldwide and is of great 
importance in infectious pathology of children and adults.
The aim of this study is to evaluate the prevalence of CMV among children and immunocompromised patients in 
the Nizhny Novgorod region (central Russia) and to perform a phylogenetic analysis of the identified strains.
Materials and methods. DNA samples of CMV detected in frequently ill children and adult  recipients of solid 
organs were studied. The genetic diversity of CMV was assessed for two variable genes: UL55(gB) and UL73(gN), 
using NGS technology on the Illumina platform. Phylogenetic trees were constructed in the MEGA X program, 
the reliability of the cluster topology on the trees was confirmed using the rapid bootstrap method based on the 
generation of 500 pseudo-replicas.
Results. Circulation of 5 CMV genotypes by gene UL55(gB) and 5 genotypes by gene UL73(gN) was established 
in the territory of the Nizhny Novgorod region. While genotypes gB1 and gB2 dominated both in children and in 
adults, genotype gB5 was detected only in children. The spectrum of gN genotypes was more diverse: genotypes 
gN4a and gN3b prevailed in children, and gN1 and gN4b genotypes were predominant in adults. The obtained 
results allowed us to establish the similarity of the landscape of CMV genotypes circulating in Russia (Nizhny 
Novgorod region), Brazil, China and the USA.
Conclusion. The obtained data indicate the similarity of the landscape of CMV genotypes circulating in Russia 
(Nizhny Novgorod region), Brazil, China and the USA: in children, the predominant genotypes are gB1 (40.0%), 
gB2 (33.3%), gN4a (42.8%), and gN3b (28.6%), while in adults (recipients of solid organs) genotypes gB1 (37.5%), 
gB2 (37.5%), gN1 (26.3%), and gN4b (26.3%) are prevailed.
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Введение
Цитомегаловирус (ЦМВ) (Orthoherpesviridae:  Cy-

tomegalovirus: Cytomegalovirus  humanbeta5)  относит-
ся к крупным цитоплазматическим ДНК-вирусам 
и имеет сферический/плейоморфный вирион диаме-
тром 150‒200 нм. Вирион имеет сложную структур ‒ 
икосаэдрический капсид (Т = 16, 162 капсомера), содер-
жащий линейную двунитевую ДНК, который окружен 
липидной оболочкой, включающей множество глико-
протеиновых комплексов и элементы аморфного белко-
вого матрикса (тегумента) [1]. 

ЦМВ широко распространен по всему миру. Ин-
фекция, вызываемая ЦМВ, принадлежит к категории 

социально значимых и представляет серьезную про-
блему для современного здравоохранения. Это свя-
зано с высокой долей инфицированности населения 
(50‒90% в большинстве стран мира), полиморфиз-
мом клинических проявлений, многообразием путей 
и факторов передачи инфекции [2]. У здоровых людей 
первичная цитомегаловирусная инфекция (ЦМВИ) 
протекает бессимптомно, но у иммунокомпрометиро-
ванных пациентов (реципиентов солидных органов, 
ВИЧ-инфицированных, онкобольных) ЦМВИ имеет 
зачастую тяжелое течение, приводящее к различно-
го рода осложнениям, включая пневмонию, гепатит, 
энцефалит, колит, увеит, ретинит, слепоту, и даже 
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аспектов инфекции среди разных групп населения. 
Знания о пейзаже генотипов ЦМВ и региональных 
особенностях их циркуляции необходимы для эф-
фективного эпидемиологического надзора за ЦМВИ 
и разработки отечественных вакцин.

Цель работы – оценить филогенетические взаи-
моотношения штаммов ЦМВ, обнаруженных у детей 
и иммунокомпрометированного населения Нижего-
родского региона, на основе анализа нуклеотидных 
последовательностей генов UL55 и UL73.

Материалы и методы
Материалом для исследования служили 52 образ-

ца ДНК, которая была выделена из биологических 
субстратов, полученных от пациентов, перенесших 
трансплантацию солидных органов и находящихся 
на стационарном лечении во ФБУЗ «Приволжский 
окружной медицинский центр» ФМБА России, а так-
же часто болеющих детей, обратившихся в медицин-
ские организации Нижнего Новгорода и Нижегород-
ской области. Оценку генетического разно образия 
ЦМВ проводили по двум вариабельным генам: 
UL55(gB) и UL73(gN).

Исследование проводилось при добровольном 
информированном согласии пациентов и законных 
представителей несовершеннолетних пациентов. 
Протокол исследования одобрен Локальным этиче-
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 № 2 от 19.09.2024).

Выделение и очистку ДНК осуществляли со-
рбционным методом с применением наборов 
«ДНК-сорб В» (ФСР 2012/14019) и «ДНК-сорб АМ» 
(ФСР 2007/00183) согласно инструкции производи-
теля (ЦНИИЭ, Россия). Выделенную и очищенную 
ДНК хранили при −70 °С до момента анализа. 

Амплификацию выделенной ДНК проводили 
в термоциклере «Терцик МС-2» («ДНК-технология», 
Россия) и Rotor Gene 6000 (Corbett Research, Австралия). 

Продукты амплификации детектировали путем го-
ризонтального электрофореза в 1,8% агарозном геле 
с использованием трис-боратной-ЭДТА (TBE) буфер-
ной системы (pH 8,2). Визуализацию и учет резуль-
татов реакции осуществляли с помощью гель-доку-
ментирующей видеосистемы Geldoc EZ и программы 
Image Lab 5.0 (Bio-Rad). 

Секвенирование фрагментов выполняли с примене-
нием технологии секвенирования нового поколения 
(NGS) на платформе MiSeq и iSeq (Illumina, США). 
Концентрацию ДНК в образцах определяли на флуо-
риметре Qubit (Invitrogen, Австрия) с использовани-
ем набора Qubit DNA HS Assay Kit (Invitrogen, США). 
Библиотеки ДНК для секвенирования готовили с по-
мощью набора Nextera XT DNA Sample Preparation 
Kit (Illumina, США), ShotGun SG GM (ООО «Сесана», 
Россия) и комплекта индексированных праймеров для 
двойного баркодирования для секвенаторов Illumina 
(Raissol, Россия), в соответствии с инструкцией про-

к летальному исходу. Серьезной проблемой является 
заражение ЦМВ реципиентов крови и солидных орга-
нов, поскольку фактором передачи инфекции может 
быть не только перелитая кровь, но и орган [3, 4].

ЦМВИ является основной причиной врожденных 
пороков развития у детей раннего возраста. В разных 
странах мира частота внутриутробного заражения 
плода ЦМВ колеблется от 0,3 до 3%, в России ‒ от 0,1 
до 2,8% [5, 6]. В Центральной части России (Нижего-
родская область) частота выявления ДНК ЦМВ у де-
тей (580 человек) варьирует от 3,8 до 18,9%, в зависи-
мости от клинической формы заболевания, при этом 
установлены высокие показатели инфицированности 
детей в возрасте от 1 года до 3 лет (56,1‒58,5%) [7]. 
Частота обнаружения ДНК ЦМВ у 160 пациентов, пе-
ренесших трансплантацию солидных органов (пече-
ни и почек), составила 37,7% [8].

Значимость ЦМВИ в инфекционной патологии 
детей и взрослых определяет необходимость моле-
кулярно-генетического изучения возбудителя. Геном 
ЦМВ значительно больше, чем геномы других герпес-
вирусов, и представлен линейной двухцепочечной 
ДНК длиной 220‒240 кб, кодирующей около 165 ге-
нов (открытых рамок считывания, ОРС) [1]. Геном 
ЦМВ имеет два уникальных участка ДНК ‒ длинный 
регион (UL) и короткий регион (US), фланкированые 
инвертированными повторами b (TRL/IRL) и с (IRS/
TRS) [9]. Следует отметить, что бо́льшая часть гено-
ма разных штаммов ЦМВ достаточно консервативна, 
но отдельные гены могут демонстрировать высокую 
вариабельность [10].

Несмотря на отсутствие в настоящее время об-
щепринятой системы генотипирования ЦМВ, для 
дифференциации штаммов часто используются ва-
риабельные гены: UL55(gB), UL73(gN), UL74(gO), 
UL144-TNRF.

Ген UL55 кодирует гликопротеин gB (906 a.o), кото-
рый относится к гликопротеиновому комплексу gC-I, 
играет значительную роль в присоединении и проник-
новении вируса в клетку хозяина и является основной 
мишенью для нейтрализующих антител. Кроме того, 
он участвует в процессе вирусной репликации, от-
вечает за слияние клеток и распространение вируса 
от клетки к клетке. В настоящее время известно 7 ос-
новных gB-генотипов ЦМВ: gB-1, gB-2, gB-3, gB-4, 
gB-5, gB-6, gB-7. Область основной вариабельности 
расположена в позиции 448‒481 а.о. [11].

Ген UL73 кодирует гликопротеин gN (138 а.о.), ко-
торый индуцирует образование нейтрализующих ан-
тител и участвует в присоединении вируса к клетке 
хозяина. Гликопротеин gN является самым полиморф-
ным белком среди белков ЦМВ человека [12]. По-
казано, что аминокислотные замены присутствуют 
в N-концевой области белка и захватывают участок 
первых 87 а.о. Данный участок расположен на по-
верхности вирусной оболочки. Различают 7 gN-гено-
типов ЦМВ: gN-1, gN-2, gN3a, gN3b и gN4a, gN4b, 
gN4c [12, 13].

В России исследования ЦМВ в основном направле-
ны на изучение эпидемиологических и клинических 
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довательностей в программе MEGA-X (версия 10.2.6) 
были построены филогенетические деревья с ис-
пользованием метода максимального правдоподобия 
(Мaximum likelihood). Достоверность топологии кла-
стеров на деревьях подтверждали с помощью rapid 
bootstrаp-анализа на основе генерации 500 псевдоре-
плик [12]. Принадлежность изучаемых штаммов к фи-
логенетическим линиям и сублиниям определяли на 
основе кластеризации изолятов на филогенетических 
деревьях с индексом поддержки узлов более 75 и вы-
сокого уровня сходства нуклеотидных последователь-
ностей (98,5–100%).

Статистический анализ проводили с помощью об-
щепринятых алгоритмов в программах Microsoft 
office (Excel), пакета статистических программ Statz, 
Statistica  6.0, Вiostat. Достоверным считали различие 
между сравниваемыми величинами с уровнем довери-
тельной вероятности 95  и 99% при р < 0,05 и р < 0,001.

Результаты
С использованием ранее предложенного нами ал-

горитма генотипирования были определены спектры 
и долевое распределение gB- и gN-генотипов ЦМВ, 
циркулирующего среди детей и взрослых Нижегород-
ского региона. Результаты генотипирования, прове-
денного по двум генам (UL55 и UL73), показали, что 
штаммы ЦМВ характеризовались высоким генетиче-
ским разнообразием. Спектр идентифицированных 
gB-генотипов ЦМВ у детей состоял из 5 кластеров 
(gB1, gB2, gB3, gB4 и gB5), а у взрослых – из 4 (gB1, 
gB2, gB3, gB4) (рис. 1). 

Пейзаж gN-генотипов включал  4  кластера (gN4c, 
gN4a, gN3b, gN1) у детей и 5 кластеров у реципиентов 
органов (gN1, gN3a, gN3b, gN4a, gN4b, gN4c) (рис. 2).

Сравнительны анализ распространенности  
gB- и gN-генотипов показал, что у детей доминирова-
ли генотипы gB1 (40,0%), gB2 (33,3%), gN4a (42,8%) 
и gN3b (28,6%), а у взрослых (реципиентов солид-
ных органов) превалировали генотипы gB1 (37,5%), 
gB2 (37,5%), gN1 (26,3%) и gN4b (26,3%). Смешан-
ная инфекция, обусловленная сочетанием двух и трех 
генотипов ЦМВ, была выявлена в 6 случаях у детей 
и 5 случаях у взрослых. Установлены следующие 
сочетания генотипов: gB4 и gB2; gB1 и gB2; gN3b 
и gN4a; gN1 и gN4a; gN4a, gN1 и gN3b у детей, и gB4, 

изводителя. Качество подготовленной библиотеки 
ДНК для секвенирования оценивали на флуориметре 
Qubit (Thеrmofisher, США) и автоматизированной 
системе капиллярного гель-электрофореза QIAxcel 
Advanced System (QIAGEN, Германия) с применени-
ем набора реагентов для быстрого разделения фраг-
ментов ДНК QIAxcel DNA Fast Analysis Kit (3000) 
(QIAGEN, Германия) и программного обеспечения 
QIAxcel ScreenGel (QIAGEN, Германия). Для секве-
нирования использовали набор MiSeq reagent kit v2 
на  500  циклов и iSeq  100  i1 Reagent v2 (300-cycle) 
(Illumina, США). 

Выравнивание и сборку полученных коротких 
чтений относительно референс-генома осуществля-
ли с использованием встроенного в секвенатор про-
граммного обеспечения и программы CLC Genomics 
Workbench  5.5 (CLC bio, США). Анализ последова-
тельности генов (UL55(gB) и UL73(gN)) ЦМВ про-
водили с использованием алгоритма BLAST и пакета 
программ, представленных на сервере NCBI (http://
www.ncbi.nlm.nih.gov/blast). Выравнивание нуклео-
тидных последовательностей выполняли с помощью 
программы CLUSTALX  2.0 (http://bips.ustrasbg.fr/fr/
Documentation/ClustalX/).

Генетическое разнообразие исследуемых изолятов 
ЦМВ оценивали с использованием анализа нуклео-
тидных последовательностей генов UL55 и UL73 
ЦМВ, основанного на биоинформатических методах. 
Для этого были амплифицированы и секвенированы 
фрагменты генов ЦМВ UL55(gB) и UL73(gN) дли-
ной  356  и 406 п.н. соответственно. Для проведения 
филогенетического анализа из международной базы 
данных GenBank были отобраны нуклеотидные по-
следовательности гена UL55(gB)  12 референс-штам-
мов и 37 клинических изолятов ЦМВ, полученных 
в разных странах Европы (Италии, Испании, Бельгии, 
Великобритании), США, Китае, Мексике, Индии, 
Египте, а также гена UL73(gN) –  7  референс-штам-
мов и 39 клинических изолятов ЦМВ из стран Евро-
пы (Италии, Испании, Великобритании), США, Ки-
тая, Индии. Дифференциацию кластеров проводили 
на основе сравнения уровня сходства нуклеотидных 
последовательностей, рассчитанного методом попар-
ных дистанций (p-distans), как внутри, так и между от-
дельными кластерами. На основе выбранных после-

Рис. 1. Частота встречаемости gB-генотипов ЦМВ у детей (а) и взрослых реципиентов органов (б).
Fig. 1. Frequency of occurrence of CMV gB genotypes in children (a) and adult organ recipients (b).
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Рис. 2. Частота встречаемости gN-генотипов ЦМВ у детей (а) и взрослых реципиентов органов (б).
Fig. 2. Frequency of occurrence of CMV gN genotypes in children (a) and adult organ recipients (b).

Рис. 3. Филогенетическое дерево, построенное по алгоритму Maximum Likelihood на основе анализа нуклеотидных последователь-
ностей фрагмента (366 н.о.) гена UL55(gB) ЦМВ, обнаруженного у детей.

Fig. 3. Phylogenetic tree based on partial nucleotide sequences  of CMV UL55(gB) gene (366 nt) isolated from children, built using the 
Maximum Likelihood algorithm.
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Уровень сходства между отдельными кластерами 
gB-генотипов, рассчитанного на основании P-distans, 
варьировал от 76,5 до 87,2% н.о. 

Кластер, объединивший российские изоляты ЦМВ 
генотипа gB1, выявленного у детей и взрослых, 
составил общую группу с изолятами ЦМВ, цирку-
лирующего на территории Великобритании, США 
и Германии. Идентичность внутри группы варьиро-
вала от 97,8 до 100% н.о., а с другими кластерами – 
от 81,9 до 96,5% н.о.

Исследуемые штаммы ЦМВ генотипа gB2, обна-
руженные у детей и взрослых реципиентов органов, 
вошли в общую группу с изолятами, выделенными на 
территории США, Мексики, Великобритании, Египта 
и стран Европы, уровень гомологии внутри группы 
составил 98,8–100% н.о. Следует отметить, что изо-
ляты ЦМВ, выявленные у реципиентов солидных ор-

и gB3; gN4c, gN4b и gN3b; gN4a и gN1; gN4с и gN1; 
gN4c и gN4a у взрослых. 

Филогенетический анализ цитомегаловируса
Для изучения филогенетических взаимоотноше-

ний штаммов выявленных ЦМВ были использова-
ны нуклеотидные последовательности двух генов 
(UL55 и UL73). Филогенетический анализ позволил 
изучить внутригенотиповое разнообразие исследуе-
мых штаммов на уровне линий и сублиний. Фило-
генетические деревья, построенные на основе ну-
клеотидных последовательностей генов UL55(gB) 
и UL73(gN) анализируемых и депонированных в базе 
данных GenBank/NCBI изолятов ЦМВ, выделенных 
у детей и взрослых реципиентов органов, с исполь-
зованием метода Maximum Likelihood, представле-
ны на рис. 3–6.

Рис. 4. Филогенетическое дерево, построенное по алгоритму Maximum Likelihood на основе анализа нуклеотидных  
последовательностей фрагмента гена UL73(gN) (420 н.о.) ЦМВ, обнаруженного у детей. 

Fig. 4. Phylogenetic tree based on nucleotide sequences of CMV UL73(gN) gene (420 nt) isolated from children, built using the Maximum 
Likelihood algorithm.
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и представленных в международной базе GenBank 
изолятов ЦМВ показал, что наиболее близкими ока-
зались кластеры gB4 и gB1, которые образовали две 
отдельные группы с самым высоким процентом сход-
ства между собой (от 93,9 до 97,5% н.о.).

Филогенетический анализ нуклеотидных после-
довательностей гена UL73(gN) показал, что уро-
вень идентичности между отдельными кластерами 
варьировал от 74,8 до 87,7% н.о. Нижегородские 
штаммы ЦМВ генотипа gN4c образовали общую 
группу с изолятами, выявленными на территории 
Великобритании и Италии, уровень гомологии вну-
три группы составил 99,8–100% н.о. Штаммы ЦМВ 
генотипов gN3b и gN1 вошли в общую группу со 
штаммами ЦМВ, циркулирующего на территории 
Китая, Италии и Великобритании, уровень иден-
тичности нуклеотидных последовательностей вну-
три каждой группы составил 99,8–100% н.о. Уста-
новлен высокий уровень гомологии (99,5–100% 

ганов, заняли отдельную ветвь и отличались от изо-
лятов ЦМВ, взятых из GenBank, при их сравнении 
с другими кластерами, сходство варьировало в преде-
лах от 83,0 до 96,5% н.о. 

Штаммы ЦМВ, имеющие генотип gB4, вошли в од-
ну группу с изолятами, выделенными в США и Мек-
сике, уровень идентичности нуклеотидных после-
довательностей внутри группы варьировал от 98,0 
до 100,0% н.о, при этом процент схожести с другими 
кластерами составил 81,9–96,0% н.о. 

Установлен высокий (96,0–99,4% н.о) уровень го-
мологии внутри группы, соответствующей генотипу 
gB3, сходство с другими кластерами варьировало 
от 82,0 до 88,7% н.о. 

Особый интерес представляли обнаруженные у де-
тей штаммы ЦМВ, принадлежащие генотипу gB5. По-
казан высокий уровень (98,5–99,1% н.о) их идентич-
ности внутри группы. Сравнительный анализ нуклео-
тидных последовательностей гена UL55 российских 

Рис. 5. Филогенетическое дерево, построенное по алгоритму Maximum Likelihood на основе анализа нуклеотидных последователь-
ностей фрагмента гена UL55(gB) (366 н.о.) ЦМВ, выявленного у взрослых реципиентов солидных органов.

Fig. 5. Phylogenetic tree based on partial nucleotide sequences CMV UL55(gB) gene (366 nt) isolated from adults solid organ recipients, 
built using the Maximum Likelihood algorithm.
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н.о.) штаммов вируса генотипа gN4a с ЦМВ, выде-
ленным в Италии.

Определено близкое родство нуклеотидных после-
довательностей гена UL73 штаммов ЦМВ генотипа 
gN4c с нуклеотидными последовательностями ви-
руса, выявленного на территории Италии и Велико-
британии. Уровень идентичности последовательно-
стей внутри группы варьировал от 99,75 до 100% н.о. 
Штаммы ЦМВ генотипа gN4a, обнаруженные у реци-
пиентов органов, так же, как и у детей, образовали об-
щую группу с ЦМВ, циркулирующим на территории 
Италии. Степень их сходства внутри группы варьиро-
вал от 99,5 до 100% н.о.

Для штаммов ЦМВ генотипа gN4b, по сравнению 
с другими группами вируса, установлен более низ-
кий уровень сходства, который варьировал в пре-
делах 93,4–100% н.о. В эту группу анализируемые 
штаммы вошли вместе с вариантами, выделенными 

Рис. 6. Филогенетическое дерево, построенное по алгоритму Maximum Likelihood на основе анализа нуклеотидных последователь-
ностей фрагмента гена UL73(gN) (420 н.о.) ЦМВ, выявленного у взрослых реципиентов солидных органов.

Fig. 6. Phylogenetic tree based on nucleotide sequences of CMV UL73(gN) gene (420 nt) isolated from adults solid organ recipients,  
built using the Maximum Likelihood algorithm.

в Италии и Китае. Штаммы ЦМВ генотипа gN1 ха-
рактеризовались высоким уровнем идентичности 
(99,7–100%) нуклеотидных последовательностей ге-
на UL73 и образовали общую группу со штаммами, 
выявленными на территории Китая. Представители 
кластера gN3b объединились с вариантами ЦМВ, вы-
явленными в Италии, Великобритании и Китае. Уро-
вень идентичности между отдельными кластерами 
варьировал от 73,8 до 81,6% н.о. 

Обсуждение
В настоящее время уделяется большое внимание 

изучению генотипового разнообразия ЦМВ в группах 
риска среди детей и взрослых. Сравнительный ана-
лиз распространенности различных генотипов ЦМВ 
у детей и взрослых пациентов, перенесших пересадку 
органов, в разных странах мира и России по резуль-
татам собственных исследований выявил сходство 
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оценки эволюционно-генетического разнообразия 
широкого спектра возбудителей инфекционных бо-
лезней, включая ЦМВ. Кроме того, использование 
высокопроизводительного секвенирования позволяет 
в одной реакции определить у пациента наличие не-
скольких штаммов вируса, в том числе и тех, которые 
присутствуют в минорных количествах. Проведение 
таких исследований необходимо при обследовании 
лиц из групп риска по ЦМВ, т.к. ЦМВИ, обусловлен-
ная ассоциацией нескольких генотипов ЦМВ, может 
протекать более тяжело, и для элиминации вируса 
требуется больше времени.

Проведенный анализ пейзажа gB- и gN-генотипов 
ЦМВ показал, что предпочтительным является спо-
соб генотипирования ЦМВ по гену UL55. Кроме того, 
поверхностный гликопротеин gB является основным 
компонентом при разработке вакцин, т.к. он является 
мишенью для нейтрализующих антител и цитоток-
сических Т-клеток. Как эпидемиологический мар-
кер он интересен еще и тем, что участвует не только 
в процессе проникновения вируса в клетку, но и в рас-
пространении вируса от клетки к клетке [9]. 

 Заключение
Результаты проведенного исследования позволили 

охарактеризовать генотиповую структуру террито-
риальной (нижегородский регион) популяции ЦМВ, 
различающуюся в разных группах иммунокопроме-
тированных пациентов. Установлены филогенетиче-
ские связи со штаммами вируса, циркулирующего на 
территории Бразилии, Китая и США. Полученная ин-
формация необходима для понимания эволюционных 
процессов в популяции ЦМВ.
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пейзажа генотипов ЦМВ, циркулирующего в России, 
Бразилии, Китае и США. Установленные нуклео-
тидные последовательности распределились по кла-
стерам, соответствующим определенным генотипам 
ЦМВ, новые генотипы не были обнаружены. Уровень 
идентичности для каждого генотипа внутри группы 
был порядка 96,0–100% н.о., а между разными кла-
стерами варьировал от 73,8 до 87,6% н.о.

Следует отметить сходство спектров gB-генотипов 
в исследуемых нами группах пациентов, исключение со-
ставил генотип gB5, который был выявлен у детей и от-
сутствовал у взрослых реципиентов органов. Генотипы 
gB1 и gB2 доминировали как у детей, так и у взрослых, 
частота встречаемости других вариантов gB-генотипов 
не имела существенных отличий. По данным литературы, 
генотип gB1 превалирует у детей с врожденной ЦМВИ 
в большинстве стран мира, а среди пациентов, перенес-
ших пересадку органов, ‒ в Канаде, Польше и Бразилии 
[8, 12, 15, 16]. Кроме того, генотип gB5 у детей с врожденной  
ЦМВИ был обнаружен у взрослых реципиентов орга-
нов в США, в минорных количествах он был выявлен 
в Китае [17, 18]. 

Работы, посвященные типированию ЦМВ по гену 
UL73(gN), встречаются значительно реже, чем по ге-
ну UL55(gB), поскольку ген UL73 является наиболее 
полиморфным среди генов, кодирующих поверхност-
ные гликопротеины ЦМВ. Спектр gN-генотипов в ис-
следуемых нами группах был более разнообразным. 
Показано, что у детей доминировали генотипы gN4a 
и gN3b, а у взрослых реципиентов органов ‒ геноти-
пы gN1 и gN4b. Следует отметить, что в публикациях 
зарубежных исследователей имеются противоречи-
вые данные о распространенности разных gN-гено-
типов у детей и взрослых из групп риска. Отмечены 
также различия в пейзаже генотипов. Так, по данным 
S. Pignatelly и соавт., в Италии у детей доминирова-
ли генотипы gN4c, gN1 и gN4a, а, по данным китай-
ских исследователей, ‒ генотипы gN1 и gN3a; гено-
тип gN3b были обнаружен у детей в США [12, 17, 19]. 
Таким образом, спектр gN-генотипов российских 
изолятов ЦМВ идентичен спектру генотипов ЦМВ, 
циркулирующего в Италии и США. У пациентов – 
реципиентов органов, согласно данным литературы, 
в Китае и Сербии доминируют генотипы gN1 и gN3а 
[8, 20]. Генотип gN4b циркулировал только в Сербии. 
Следует отметить, что пейзаж gN-генотипов ЦМВ, 
выявленного у реципиентов солидных органов в Рос-
сии, близок к спектру gN-генотипов, циркулирующих 
в Сербии. Штаммы генотипа gN3a встречались толь-
ко у реципиентов солидных органов и не доминирова-
ли в популяции ЦМВ.

Известно, что у пациентов с иммунодефицитны-
ми состояниями различного генеза часто регистри-
руется ЦМВИ, обусловленная двумя и более гено-
типами [21]. Аналогичные результаты получены 
в настоящем исследовании. Так, у детей смешанная 
ЦМВИ выявлена в 12,5% случаев, у реципиентов ор-
ганов – в 22,0%. Следует отметить, что современные 
молекулярные технологии, такие как NGS, являют-
ся перспективными и высокоточными методами для 
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