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Введение. В связи с разработкой и применением полногеномной системы классификации ротавирусов в последние 
годы в мире всё чаще отмечают присутствие реассортантных штаммов. Сведения о циркуляции таких штаммов на тер-
ритории России недостаточны и фрагментарны. Цель настоящей работы – разработка методики определения геноти-
па сегментов, кодирующих белки VP6 (I-генотип) и NSP4 (E-генотип), позволяющей выявить реассортанты. Материал 
и методы. Ротавирус-положительные образцы изучали с помощью секвенирования и мультиплексной полимеразной 
цепной реакции (ПЦР). Филогенетический анализ штаммов проводили с применением Байесовского подхода. резуль-
таты. На основе полученных нуклеотидных последовательностей нижегородских ротавирусов выявлены 3 аллеля ге-
на VP6 (I1-1, I2-IV и I2-VII) и 7 аллелей гена NSP4 (E1-I, E1-III, E2-VI, E2-VII, E2-X, E2-XII и Е3). С учётом результатов 
филогенетического анализа сконструированы олигонуклеотидные праймеры, специфичные в отношении генотипов I1, 
I2, I3 и Е1, Е2, Е3. Подобраны оптимальные условия для проведения мультиплексной ПЦР. Методика апробирована 
с использованием проб, содержащих ротавирусы, выявленные в Нижнем Новгороде в 2018 г. Определены спектр и 
долевое распределение I- и Е-генотипов, а также их комбинации с G- и P-генотипами. обсуждение. Доминировали 
ротавирусы с сочетанием G9-P[8]-I1-E1 (32,7%), на 2-м месте были ротавирусы с констелляцией G2-P[4]-I2-E2 (29,1%). 
В единичных случаях были обнаружены штаммы с генотипами G4-P[8]-I1-E2, G3-P[8]-I2-E2 и G2-P[4]-I2-E1, имеющие 
гены двух геногрупп ротавирусов, что позволяет отнести их к реассортантам. Заключение. Предложенный подход 
может послужить удобным инструментом для характеристики ротавирусов на этапе внедрения вакцинации населения 
против ротавирусной инфекции в России.

Ключевые слова: ротавирус А; генотип; праймеры; ПЦР; реассортантные штаммы; генотипирование; филогене-
тический анализ; аллели.
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Introduction. In recent years the presence of reassortant rotavirus strains is increasingly mentioned in the world due to the 
application of the full-genome based classification system. Information on the circulation of such strains in the territory of Russia 
is limited. The aim of this work was the development of the approach for determination of genotypes of segments encoding 
VP6 (I) and NSP4 (E) to reveal reassortant strains. Material and Methods. Rotavirus-positive samples were studied by means 
of nucleotide sequencing and multiplex PCR. Phylogenetic analysis was conducted using the Bayesian approach. Results. 
Three alleles of the VP6 gene (I1-1, I2-IV, I2-VII) and seven alleles of the NSP4 gene (E1-I, E1-III, E2-VI, E2-VII, E2-X, E2-XII, 
E3) were detected on the base of nucleotide sequences of Nizhny Novgorod rotaviruses. Taking into account these results, the 
oligonucleotide primers specific to genotypes I1, I2, I3 and E1, E2, E3 were designed. Optimal conditions for multiplex PCR 
were chosen. The method was tested using the strains collected in Nizhny Novgorod in 2018. The diversity of I and E genotypes 
was determined and various combinations with G and P genotypes were identified. Discussion. G9-P[8]-I1-E1 rotaviruses 
were predominant (32.7 %) and G2-P[4]-I2-E2 rotaviruses were in second place (29.1 %). Strains with genotypes G4-P[8]-
I1-E2, G3-P[8]-I2-E2 and G2-P[4]-I2-E1 were detected sporadically. They had genes of two rotavirus genogroups, so can be 
considered to be reassortant. Conclusion. The proposed approach is a useful tool for the characterization of rotaviruses in the 
conditions of the beginning of vaccination against rotavirus infection in Russia.
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Введение
Ротавирус А (вид Rotavirus A, семейство Reoviridae) 

является возбудителем острого гастроэнтерита у детей 
первых лет жизни во всём мире. В России в последние 10 
лет показатель заболеваемости ротавирусной инфекцией 
возрос более чем в 8 раз (с 9,3 до 80,9 на 100 тыс. населе-
ния) [1]. Большое разнообразие генетических вариантов, 
способность к накоплению точечных мутаций и реассор-
тация сегментов генома являются характерными чертами 
ротавируса А [2] и обусловливают необходимость посто-
янного мониторинга циркулирующих штаммов. 

Для характеристики ротавирусов традиционно ис-
пользуют бинарную номенклатуру (G- и P-генотипы), 
основываясь на молекулярных свойствах 2 сегментов 
генома, кодирующих белки наружного капсида вириона 
(VP7 и VP4) [2]. Однако данная номенклатура не позво-
ляет выявить и охарактеризовать реассортантные вари-
анты ротавируса. Для преодоления этого ограничения 
была разработана полногеномная система классифика-
ции ротавирусов на основе свойств всех 11 сегментов 
генома [3]. В этой системе для сегментов, кодирующих 
белки VP7-VP4-VP6-VP1-VP2-VP3-NSP1-NSP2-NSP3-
NSP4-NSP5/6, предложен акроним Gx-P[x]-Ix-Rx-Cx-
Mx-Ax-Nx-Tx-Ex-Hx (x – арабские цифры, обозначаю-
щие генотип). Генотипы VP7 и VP4 не отличаются от 
бинарной системы. Для каждого из оставшихся 9 сег-
ментов, которые называют внутренними генами, выде-
лено 8 генотипов или более [3, 4].

В ранних исследованиях было показано, что внутрен-
ние гены ротавирусов человека генотипов G1P[8], G3P[8], 
G4P[8] и G9P[8] почти без исключений относятся к геноти-
пу 1 и принадлежат первой или Wa-подобной геногруппе. 
Внутренние гены штаммов генотипа G2P[4], инфицирую-
щих людей, как правило, относятся к генотипу 2 и принад-
лежат второй или DS-1-подобной геногруппе [4–7].

Однако в дальнейшем во многих странах были об-
наружены межгеногрупповые реассортанты, имеющие 
смешанный набор генов 2 геногрупп. Например, начи-
ная с 2011 г. в Японии, Таиланде и Вьетнаме были вы-
явлены штаммы генотипа G1-P[8]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-
T2-E2-H2, имеющие гены белков наружного капсида 1-й 
геногруппы и внутренние гены 2-й геногруппы ротави-
русов [8–13]. Также в качестве примера можно привести 
ротавирусы с генными констелляциями G3P[8]-I2-R2-
C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2 и G8-P[8]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-
T2-E2-H2, выявленные в Австралии, Испании, Японии, 
Таиланде, Венгрии и Вьетнаме [14–18].

Между тем в России на этапе внедрения вакцинации 
населения против ротавирусной инфекции знания о 
ротавирусах ограничиваются характеристикой с помо-
щью бинарной системы классификации, информация 
о реассортантных штаммах фрагментарна, сведения о 
генотипах внутренних генов отсутствуют. В сезон 2013–
2014 гг. на территории России (Нижний Новгород) бы-
ли впервые выявлены реассортантные DS-1-подобные 
G1P[8]-штаммы ротавируса, родственные ранее обнару-
женным в Японии и Таиланде. Секвенирование 4 генов 
(VP7, VP4, VP6 и NSP4) показало их принадлежность к 
генотипу G1-P[8]-I2-E2 [19]. Таким образом, дополни-
тельный анализ генов, кодирующих белки VP6 (струк-
турный элемент внутреннего капсида ротавириона) и 
NSP4 (ротавирусный энтеротоксин), может служить 
источником информации о реассортантном происхожде-
нии штамма. В связи с этим целью данной работы была 

разработка методик для определения генотипов сегмен-
тов VP6 и NSP4 ротавирусов на основе мультиплексной 
полимеразной цепной реакции (ПЦР).

Материал и методы
В работе использованы ротавирус-положительные об-

разцы фекалий, полученные от 75 детей, госпитализиро-
ванных с диагнозом «острая кишечная инфекция» (ОКИ) 
в инфекционный стационар Нижнего Новгорода. Ротави-
русы выявляли с применением коммерческой ПЦР тест-
системы АмплиСенс Rotavirus/Norovirus/Astrovirus-FL 
(ФБУН «Центральный научно-исследовательский инсти-
тут эпидемиологии» Ропотребназдора (далее – ЦНИИЭ), 
Россия). РНК ротавирусов выделяли с помощью набора 
реагентов «РИБО-преп» (ЦНИИЭ, Россия). Реакцию об-
ратной транскрипции и ПЦР для определения генотипов 
вируса проводили с использованием реактивов производ-
ства ЗАО «Силекс» (Россия). Cеквенирование кДНК от-
крытых рамок считывания генов VP6 и NSP4 ротавирусов 
осуществляли по 2 цепям с применением набора реаген-
тов Beckman Coulter GenomeLabTM DTCS-Quick Start Kit и 
прибора Beckman Coulter CEQTM 8000 (Beckman Coulter, 
США). I- и E-генотипы штаммов определяли с помощью 
онлайн-сервиса RotaC 2.0. Далее, в программе MEGA 6.0 
анализировали полученные нуклеотидные последователь-
ности и собирали выборки для построения деревьев [20]. 
Филогенетический анализ на основе 166 нуклеотидных 
последовательностей проводили с применением пакета 
программ BEAST 1.8 [21]. Использовали модель заме-
щения нуклеотидов Хасегава–Кишино–Яно (Hasegawa–
Kishino–Yano, HKY). Скорость эволюции моделировали на 
базе нестрогих логнормальных молекулярных часов. Для 
достижения значений ESS более 200 задавали длину цепи 
Маркова (MCMC) 50 млн шагов. На основе полученных 
данных в программе TreeAnnotator 1.8.2 строили фило-
генетические деревья и визуализировали их в программе 
FigTree 1.4.2. Идентификационные номера последователь-
ностей в базе данных GenBank указаны в названиях изо-
лятов на деревьях. Дизайн праймеров и анализ их свойств 
проводили в программах MEGA 6.0 и OligoAnalyzer [22]. 
Для подсчёта температуры плавления и моделирования 
возможных вторичных структур использовали значения 
СOligo= 0,16 мкM, СMg2+

 = 3 мМ, СdNTPs = 0,12 мМ.

Результаты
Исследование разнообразия ротавирусов по генам 

VP6 и NSP4. На первом этапе было охарактеризовано 
разнообразие I- и E-генотипов в нижегородской популя-
ции ротавирусов. Методом секвенирования генов VP6 и 
NSP4 при анализе выборки из 16 нижегородских ротави-
русов, выявленных в 2016 г., определены два I-генотипа 
(I1 и I2) и три Е-генотипа (Е1, Е2 и Е3). 

Был проведён филогенетический анализ для оценки раз-
нообразия аллелей генов VP6 и NSP4 внутри генотипов. В 
выборки также вошли 36 нуклеотидных последовательно-
стей штаммов из Нижнего Новгорода, установленные ра-
нее [23–25] и 128 последовательностей генов VP6 и NSP4 
ротавирусов, выявленных в 24 странах (Россия, Бельгия, 
Германия, Венгрия, Италия, США, Китай, Япония, Индия, 
Южная Корея, Таиланд, Бангладеш, Бразилия, Парагвай, 
ЮАР, Австралия, Демократическая Республика Конго, 
Тунис, Филиппины, Кения, Хорватия, Пакистан, Франция, 
Дания). Сокращённые филогенетические деревья пред-
ставлены на рис. 1 (см. 3-ю полосу обложки).
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У нижегородских ротавирусов выявлена вариабель-
ность внутри генотипа I2, проявившаяся в принадлеж-
ности к 2 сублиниям (I2-IV и I2-VII), в то время как все 
штаммы ротавируса генотипа I1 относились к одной суб- 
линии I1-1. Анализ гена NSP4 показал наличие предста-
вителей 2 сублиний внутри генотипа Е1 (E1-I и E1-III), 4 
сублиний генотипа E2 (E2-VI, E2-VII, E2-X и E2-XII), в то 
время как все штаммы генотипа Е3 принадлежали одно-
му кластеру на филогенетическом дереве. Таким образом, 
было выявлено 3 аллеля гена VP6 и 7 – гена NSP4.

Подбор олигонуклеотидных праймеров. С учётом дан-
ных секвенирования и филогенетического анализа были 
подобраны последовательности обратных праймеров, 
специфичных в отношении наиболее распространённых 
у ротавирусов человека генотипов I1, I2, I3 и Е1, Е2, Е3. 
В комбинации с концевыми прямыми праймерами, об-
щими для всех генотипов сегмента, подобранные оли-
гонуклеотиды фланкировали участки последовательно-
сти разной длины: 195 п.н. (I3), 273 п.н. (I1), 368 п.н. 
(I2) для гена VP6 и 233 п.н. (E3), 305 п.н. (E2), 443 п.н. 
(E1) для гена NSP4, соответственно (рис. 2). Таким об-
разом, полученные с помощью подобранных праймеров 
фрагменты кДНК могут быть идентифицированы мето-
дом электрофореза в агарозном геле в соответствии с их 
электрофоретической подвижностью.

С помощью программы OligoAnalyzer была теоре-
тически рассчитана температура плавления праймеров 
и оценена их способность к образованию вторичных 
структур и димеров (см. таблицу). Далее, в ходе поста-
новки серии пробных ПЦР с использованием ротавирус-
содержащих проб были эмпирически скорректированы 

условия постановки реакции. Параметры температуры 
отжига (Ta) подбирали в диапазоне 47–57 ºС с шагом 
2–3 ºС. Кроме того, были подобраны необходимые кон-
центрации ионов магния и праймеров в реакционной 
смеси. Оптимальными для определения I-генотипа бы-
ли Ta = 57 ºC, СOligo = 130 нМ, СMg2+

 = 2 мМ. Для иденти-
фикации Е-генотипа выбраны следующие условия: Ta = 
55º C, СOligo = 130 нМ, СMg2+

 = 2,5 мМ.
Апробация разработанных методик. Эксперимен-

тально подобранные условия проведения ПЦР и спец-
ифичность разработанных праймеров были проверены 
с использованием проб, содержащих РНК ротавирусов 
разных Е- и I-генотипов, ранее исследованных методом 
секвенирования. Выборка образцов включала 9 изо-
лятов генотипа I1, 7 изолятов генотипа I2, 7 изолятов 
генотипа Е1, 5 изолятов генотипа Е2 и 2 изолята гено-
типа Е3. Результаты генотипирования предложенными 
ПЦР-методиками полностью соответствовали данным 
секвенирования. Таким образом, данные методики мо-
гут быть использован для рутинного определения Е- и 
I-генотипа в ротавирус-положительных образцах.

Разработанные методики были апробированы на 55 об-
разцах кДНК ротавирусов, выявленных в 2018 г. (рис. 3). 
I- и E-генотипы были установлены в 51 (92,7%) образце. В 
1 (1,8%) пробе был определён только E-генотип, в 3 (5,5%) 
– только I-генотип. В большинстве случаев генотипы были 
выявлены в сочетании I1-E1 (52,7%). Комбинация I2-E2 
обнаружена в 30,9% случаев. Кроме того, в 3 (5,5 %) про-
бах идентифицирован генотип I1-E2, и в единичных случа-
ях показаны генотипы I2-E1 и I3-E3 (в сумме 3,6%). Уста-
новлены следующие сочетания G-, P-, I-, и E-генотипов: 

G1-P[8]-I1-E1 (9,1%), G4-P[8]-I1-E1 (7,3%), G9-
P[8]-I1-E1 (32,7%), G4-P[8]-I1-E2 (5,5%), G3-P[8]-
I2-E2 (1,8%), G2-P[4]-I2-E2 (29,1%), G2-P[4]-I2-E1 
(1,8%), G2-P[4]-I2-Eх (3,6%), G9-P[8]-I1-Eх (1,8%), 
Gх-P[8]-I1-E1 (5,5%) и Gх-P[х]-I3-E3 (1,8%).

Обсуждение
В настоящее время показано, что реассортант-

ные варианты ротавируса имеют более широкое 
распространение в мире, чем предполагали ранее. 
Так, в Японии в 2012 г. штаммы генотипа G1-P[8]-
I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2 составили 46,7% 
изолятов, собранных в 3 городах [9]. Кроме того, 
в 2012–2013 гг. эти штаммы вызвали 12 вспышек 
острой кишечной инфекции (ОКИ) в детских до-

Последовательность праймеров для определения i- и Е-генотипов ротави-
русов

Праймер Последовательность 5’-3’
Длина 

фрагмен-
та, н.о.

Регион 
посадки, 

н.о.

Тm сред-
няя, ºС

NSP4F GGCTTTTAAAAGTTCTGTTCC – 1–21 58,2
E1R CAGGTTGTCATGTATACG 443 443–426 54,8
E2R YTGYTCTTTRTAACCTGC 305 305–288 55,4
E3R GACGTTCTAAGAGCAATC 223 223–206 55,1
VP6F GGCTTTWAAACGAAGTCTTC – 1–21 58,2
I1R AGTTCTKGCAGTCTCAAC 272 272–255 58,1
I2R GARTCTGATTGTGGTGC 367 367–361 56,3
I3R TCTGACGGGTAGRTTA 194 194–179 53,9

Рис. 2. Схема посадки праймеров для определения I- и Е-генотипов на нуклеотидные последовательности генов VP6 и NSP4.
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школьных учреждениях [10]. Родственные им ротавирусы 
были обнаружены в Таиланде в 2013 г. [11]. Во Вьетнаме 
штаммы генотипа G1-P[8]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2 
составили 14% всех ротавирус-положительных образцов 
и, по предположению авторов, возникли независимо от 
японских ротавирусов [13]. В качестве нового пандемич-
ного варианта рассматриваются штаммы G3P[8]-I2-R2-C2-
M2-A2-N2-T2-E2-H2, родственные ротавирусам лошадей 
и обнаруженные на территории Европы, Азии и Австралии 
[16]. Во Вьетнаме в первой половине 2015 г. молниеносно 
возник генотип G8-P[8]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2, 
составив 27% всех исследованных ротавирусов [18].

Выявление реассортантов с использованием только 
бинарной классификации не представляется возмож-
ным. В связи с её широким использованием в России ре-
альный вклад таких штаммов может быть недооценён. 
Например, в Нижнем Новгороде в 2013–2014 гг. были 
обнаружены и охарактеризованы методом секвенирова-
ния реассортантные DS-1-подобные G1P[8]-штаммы ро-
тавируса генотипа G1-P[8]-I2-E2 [19]. Однако осталась 
неясна их истинная доля среди ротавирусов генотипа 
G1P[8] в нижегородской популяции, а также не решён 
вопрос о том, являются ли такие штаммы уникальными 
для Нижегородской области или они представлены и в 
других регионах России.

Эти вопросы могут частично решить представленные 
методики, которые подходят для быстрого определения 
Е- и I-генотипов ротавирусов. С использованием пря-
мых праймеров, общих для всех генотипов сегмента, 
и обратных праймеров, специфичных в отношении ге-
нотипов I1, I2, I3 и Е1, Е2, Е3, могут быть амплифици-
рованы фрагменты нуклеотидных последовательностей 
генов VP6 и NSP4 разных длин, заданных для каждого 
Е- и I-генотипа. Данные методики были проверены на 
выборке образцов, ранее охарактеризованных мето-
дом секвенирования, и апробированы на ротавирус-
содержащих пробах 2018 г.

Оба изучаемых генотипа были установлены в 92,8% 
образцов, при этом доминирующей комбинацией бы-
ла I1-E1 (52,7%). В 30,9% случаев показано сочетание 
I2-E2, также обнаружены генотипы I1-E2, I2-E1 и I3-
E3 (в сумме 9,2%). При анализе их соответствия G- и 
P-генотипам в 49,1% случаев были обнаружены констел-
ляции, характерные для Wa-подобной геногруппы (G1-
P[8]-I1-E1, G4-P[8]-I1-E1 и G9-P[8]-I1-E1) и в 29,1% слу-
чаев – для DS-1-подобной геногруппы (G2-P[4]-I2-E2). 
В единичных случаях обнаружены штаммы генотипов 
G4-P[8]-I1-E2 (5,5%), G3-P[8]-I2-E2 (1,8%) и G2-P[4]-I2-
E1 (1,8%), имеющие гены 2 геногрупп и, таким образом, 
являющиеся реассортантами. Возможно, штаммы гено-
типа G3-P[8]-I2-E2 родственны варианту, широко рас-
пространённому в мире и охарактеризованному R. Doro 
и соавт. [16], поэтому необходимо дальнейшее изучение 
особенностей других сегментов их генома. 

Следует отметить, что в 2018 г. не были обнаружены 
реассортантные штаммы генотипа G1-P[8]-I2-E2, кото-
рые присутствовали в нижегородской популяции ранее. 
Также особенностью данного периода является высокая 
доля ротавирусов генотипа G2P[4]-I2-E2 (29,1%), пред-
ставителей DS-1-подобной геногруппы. В предыдущие 
годы доля ротавирусов данного генотипа не превышала 
10% на фоне доминирования в Нижнем Новгороде гено-
типа G9P[8] [26, 27]. В некоторых регионах России ранее 
также был также отмечен низкий долевой вклад ротави-
русов генотипа G2P[4]: в Москве в 2009–2014 гг. – 3,3% 

[28], в Оренбургской области в 2015–2016 гг. – 11,1% [29], 
по Российской Федерации в целом в 2012–2013 гг. – 7,9% 
[30]. В условиях активной циркуляции DS-1-подобных 
ротавирусов возможно повышение числа событий меж-
геногрупповой реассортации и появление необычных 
штаммов. Предложенные в настоящей работе подходы 
для определения Е- и I-генотипов ротавирусов могут по-
служить удобным инструментом для их характеристики.

Заключение
Таким образом, были разработаны и апробированы 

новые методики определения генотипов сегментов, 
кодирующих белки VP6 и NSP4, которые могут быть 
использованы для рутинного исследования ротавирус-
положительных образцов и выявления реассортантных 
штаммов. Определены спектр и долевое распределение 
I- и Е-генотипов, выявлены их различные комбинации с 
G- и P-генотипами. В Нижнем Новгороде в 2018 г. доми-
нировали ротавирусы генотипа G9-P[8]-I1-E1 (32,7%), 
следующим по распространённости был генотип G2-
P[4]-I2-E2 (29,1%). Обнаружены реассортантные штам-
мы с генотипами G4-P[8]-I1-E2, G3-P[8]-I2-E2 и G2-
P[4]-I2-E1. 

Финансирование. Определение G- и P-генотипов ро-
тавирусов проведено в рамках государственного зада-
ния Роспотребнадзора (№ 141-00063-18-00), разработка 
методики идентификации I- и E-генотипов ротавирусов 
выполнена при финансовой поддержке РФФИ в рамках 
научного проекта № 18-34-00586.
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болезней человека, животных и растений. Видное место в 
журнале отводится публикации результатов эксперименталь-
ных работ по различным вопросам общей и частной виру-
сологии. В журнале печатаются материалы, способствующие 
внедрению в практику достижений вирусологической науки 
по ликвидации и снижению распространённости инфекцион-
ных заболеваний, а также их диагностике, профилактике и 
лечению.

В обзорных статьях обобщаются последние достижения в 
области вирусологии. С целью привлечения внимания виру-
сологов к наиболее актуальным вопросам, требующим даль-
нейшего изучения, в журнале публикуются редакционные 

заметки, помещаются рецензии на книги. Читатель найдет в журнале описание новых ме-
тодов исследований, методических приёмов, новой аппаратуры и приспособлений.

Журнал рассчитан на вирусологов (медиков и ветеринаров), эпидемиологов, паразитоло-
гов, фармакологов, биохимиков и других специалистов.

Двухлетний импакт-фактор РИНЦ составляет 0,888, по Science Index – 1,53.

The Journal «Problems of virology» is focused on current advances in virology in Russia 
and the rest of the world.  It covers research in virology and viral diseases of humans, animals, 
and plants. Emphasis is given to the original experimental studies on various aspects of general 
and special virology. The reviews of recent and historic developments in virology are regularly 
published.

The journal promotes the implementation of advances in virology aimed at elimination and 
reduction of the incidence of infectious diseases and enhancement of diagnostics, prevention, and 
treatment practices. To attract the attention of virologists to relevant topics requiring further study, 
the journal publishes editors’ notes and book reviews. The targeted readership of the journal are 
experts in virology (including medical and veterinary scientists and practitioners), epidemiology, 
parasitology, pharmacology, biochemistry, and related healthcare disciplines.

The 2-year impact factor is 0, 888 by RISC, and 1,53 by Science Index.  
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Журнал «Вопросы вирусологии» входит в Перечень рецензируемых научных изданий, 
входящих в международные реферативные базы данных и системы цитирования, и в соот-
ветствии с пунктом 5 правил формирования Перечня рецензируемых научных изданий, в 
которых должны быть опубликованы основные научные результаты диссертаций на соис-
кание учёной степени кандидата наук, на соискание учёной степени доктора наук. Журнал 
принимает статьи по следующим группам специальностей:
03.00.00 БИОЛОГИЧЕСКИЕ НАУКИ
03.01.03 Молекулярная биология
03.02.02 Вирусология

14.00.00 МЕДИЦИНСКИЕ НАУКИ
14.01.09 Инфекционные болезни
14.02.02 Эпидемиология
14.03.07 Химиотерапия и антибиотики

К статье Сашиной Т.А. и соавт.

Рис. 1. Филогенетические деревья, построенные на основе генов VP6 и NSP4 ротавирусов.
Штаммы из Нижнего Новгорода отмечены чёрным, из других стран – серым. Прямоугольниками обозначены кластеры, в состав которых входят 

нижегородские ротавирусы. Идентификационные номера GenBank указаны в названии штаммов. В узлах деревьев отмечены значения апостериор-
ной вероятности.


