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Введение. Эпидемический паротит (ЭП) – вирусное заболевание, имеющее высокую социальную значи-
мость. Национальная программа «Элиминация кори и краснухи, достижение устойчивой спорадической за-
болеваемости эпидемическим паротитом в Российской Федерации (2021–2025 гг.)» ставит цель постепен-
ной интеграции надзора за ЭП в существующую систему надзора за корью и краснухой. Одним из ключевых 
компонентов надзора является лабораторное подтверждение случаев ЭП. В настоящее время существует 
два подхода к лабораторной верификации ЭП – серологический и молекулярно-генетический. 
Цель работы – молекулярно-генетическая характеристика вирусов ЭП (ВЭП), циркулировавших в Россий-
ской Федерации в 2022 г. 
Материалы и методы. Для исследования были взяты образцы соскоба с внутренней поверхности щеки у 
11 больных ЭП. Вирусная РНК была выделена напрямую из образцов и использована в качестве матрицы 
для ОТ-ПЦР. Было проведено секвенирование ПЦР-продуктов по методу Сенгера, проведён филогенети-
ческий анализ в программе MEGA-X. 
Результаты. У всех обследованных выявлен ВЭП, принадлежащий генотипу G. Филогенетический анализ 
показал наличие двух геногрупп вируса – G-1 и G-2, существенно отличающихся от вирусов, циркулировав-
ших в других странах. 
Заключение. Выявление двух генетических групп ВЭП на ограниченной территории позволяет предпола-
гать высокое генетическое разнообразие патогена. 
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Mumps virus (Paramyxoviridae: Orthorubulavirus: Mumps 
orthorubulavirus) genotyping as a component of laboratory 
confirmation of infection
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Introduction. Mumps is a viral infection of high social significance. National program «Elimination of measles and 
rubella and achievement of a stable sporadic incidence of epidemic mumps in the Russian Federation (2021–2025)» 
sets the aim of gradual integration of mumps surveillance into the existing measles and rubella surveillance system. One 
of the key components of surveillance system is a laboratory confirmation of mumps cases. There are two approaches 
for laboratory confirmation of mumps cases, based on serological or molecular genetic methods. The aim of the work is 
molecular genetic characteristic of the mumps viruses (MuVs) circulated in the Russian Federation in 2022. 
Materials and methods. Samples of swabs from the inner surface of the cheek of 11 patients with mumps were 
collected for the study. Viral RNA was isolated directly from the samples. The isolated RNA was used as a matrix 
for RT-PCR. PCR products were sequenced using the Sanger method, and phylogenetic analysis was performed 
using the MEGA-X software.
Results. The MuV genotype G was detected in all samples. Phylogenetic analysis showed the presence of two 
virus genetic groups G-1 and G-2 that were significantly different from the viruses circulating in other countries. 
Conclusion. The identification of two MuV genetic groups in a limited area suggests a high genetic diversity of 
the pathogen.
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Введение
Эпидемический паротит (ЭП), вызываемый одно-

имённым вирусом (ВЭП), является заболеванием, 
управляемым средствами специфической вакцино-
профилактики. Внедрение в практику здравоохра-

нения отечественной трёхвалентной вакцины для 
профилактики кори, краснухи и ЭП явилось одной 
из предпосылок для принятия в 2021 г. национальной 
программы «Элиминация кори и краснухи, дости-
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жение устойчивой спорадической заболеваемости 
эпидемическим паротитом в Российской Федерации 
(2021–2025 гг.)», подразумевающей в том числе по-
степенную интеграцию надзора за ЭП в существую-
щую систему надзора за корью и краснухой [1]. Важ-
ная роль в эпидемиологическом надзоре за корью, 
краснухой и ЭП отводится их лабораторному под-
тверждению, которое позволяет классифицировать 
случаи даже при сомнительной клинической карти-
не, атипичном течении болезни или инаппарантной 
форме. 

В настоящее время в РФ отсутствует требование 
к обязательной лабораторной верификации случаев 
ЭП, однако предполагаемая имплементация надзора 
за этой инфекцией в систему надзора за корью и крас-
нухой подразумевает отработку и внедрение методов 
лабораторного подтверждения. Позиция Всемирной 
организации здравоохранения (ВОЗ) в отношении 
лабораторного подтверждения случаев ЭП до 2017 г. 
основывалась на определении специфических IgM 
в сыворотке крови у лиц с подозрением на инфекцию, 
однако эти рекомендации подверглись пересмотру. 

В руководстве по эпидемиологическому надзору 
за вакциноуправляемыми инфекциями ВОЗ рекомен-
дует ввести критерии лабораторного подтверждения 
ЭП на основании: 

1) изоляции ВЭП из образцов от больных или по-
ложительного результата полимеразной цепной реак-
ции (ПЦР) с обратной транскрипцией; 

2) тестирования парных сывороток, взятых с интер-
валом 10–14 дней, для определения увеличения уров-
ня IgG к ВЭП; 

3) определения сероконверсии IgG в парных сыво-
ротках [3]. 

Определение IgM к ВЭП может служить основанием 
для классификации случая только как вероятного [3].

Внедрение в эпидемиологический надзор методик 
молекулярно-генетических исследований ВЭП имеет 
несомненное значение не только для лабораторной 
верификации случаев, но и для мониторинга цирку-
ляции возбудителя. Как было показано ранее, отсут-
ствие единой глобальной инициативы в отношении 
мониторинга за возбудителем ЭП стало причиной 
крайне неравномерного распределения данных о его 
глобальном генетическом разнообразии [4]. Соглас-
но информации, содержащейся в репозитории Gen-
Bank, из 12 известных генотипов вируса ЭП с 2004 г. 
доминирующим является генотип G. По состоянию 
на 2021 г. из 9389 записей о нуклеотидных последо-
вательностях 316 нт (нуклеотидов) SH-гена вируса, 
применяемых для генотипирования, 3587 последова-
тельностей, относящихся к генотипу G, выделены на 
территории США, 2621 – Канады и 1179 – Испании. 
Данные о генетической принадлежности ВЭП, вы-
деленных на территории РФ, ограничены четырьмя 
записями, одна из которых относится к вакцинному 
штамму Leningrad-3 [4]. 

Заболеваемость ЭП на территории Российской Фе-
дерации с 2016 г. регистрируется преимущественно 
на территории Северо-Кавказского федерального 

округа: в 2021 г. 81,4% (2,24 на 100 тыс. населения) 
всех случаев ЭП в стране было выявлено в субъек-
тах, входящих в его состав. Наибольшее количество 
заболевших зарегистрировано в Республике Даге-
стан – 212 (77,4% от всех случаев в стране); показатель 
заболеваемости составил 6,79 на 100 тыс. населения, 
превысив в 35,7 раза среднероссийский уровень [5]. 
По данным за 6 месяцев 2022 г., на территории стра-
ны зафиксирован 271 случай ЭП, при этом 234 слу-
чая – в Республике Дагестан [6]. На остальных тер-
риториях страны были зарегистрированы единичные 
случаи ЭП или отсутствие заболеваемости [5, 6]. 

Цель настоящей работы – молекулярно-генетиче-
ская характеристика ВЭП, циркулировавших в Рос-
сийской Федерации в 2022 г. 

Материалы и методы
В рамках исследования проанализировано 11 об-

разцов мазков, взятых со слизистой оболочки щеки 
у больных ЭП со стороны поражённой слюнной же-
лезы. Все образцы были собраны в течение 2 ± 1,2 дня 
от начала клинических проявлений заболевания. Все 
случаи эпидемиологически классифицированы как 
местные, зарегистрированы в мае – октябре 2022 г. 
в Республике Дагестан. Исследование проводилось 
при информированном добровольном согласии па-
циентов. Протокол исследования одобрен Комитетом 
по биомедицинской этике ФБУН «Московский НИИ 
эпидемиологии и микробиологии им. Г.Н. Габричев-
ского» Роспотребнадзора (Протокол № 56 от 10 фев-
раля 2022 г.). Исследование проводилось в рамках 
реализации мероприятий национальной программы 
«Элиминация кори и краснухи, достижение устойчи-
вой спорадической заболеваемости эпидемическим 
паротитом в Российской Федерации (2021–2025 гг.)»; 
образцы для исследования поступали в лабораторию 
в обезличенном формате под эпидномерами. 

Тотальная РНК была экстрагирована с использова-
нием набора QIAamp Viral RNA Mini Kit (QIAGEN, 
США) по инструкции производителя. Амплифика-
ция участка 316 нт гена SH была проведена двух-
стадийно с использованием набора OneStep RT-PCR 
Kit (QIAGEN, США) с праймерами, описанными 
J.Y. Lee et al. [7]. Первая реакция была проведена по 
протоколу 50 °C 30 мин; 95 °C 15 мин; 94 °C 30 сек,  
55 °C 30 сек, 72 °C 1 мин 40 циклов; 72 °C 10 мин. 
Для второй реакции в качестве матрицы был взят  
1 мкл продукта первой реакции и применялись сле-
дующие параметры термоциклирования: 94 °С 2 мин; 
94 °С 30 сек, 55 °С 30 сек, 72 °С 1 мин 40 циклов;  
72 °С 5 мин. Детекцию продуктов амплификации про-
водили при горизонтальном электрофорезе в 2% геле 
агарозы с добавлением 1 мкл бромистого этидия в  
1× трис-ацетатном (TAE) буфере в течение 60 мин. 
Для очистки ПЦР-продукта из геля использован на-
бор Qiagen QIAquick Gel Extraction Kit (QIAGEN, 
США). Секвенирование ампликонов проводили по 
методу Сенгера на генетическом анализаторе ABI 
3500 с использованием набора BigDye Terminator v3.1 
Cycle Sequencing Kit (Thermo Scientific, США) по ме-
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тодике, рекомендованной производителем, и прайме-
рами второго раунда ПЦР. 

Полученные хроматограммы анализировали в про-
грамме Seq Scape Software 3 (Thermo Fischer Scientific,  
США). Реконструкцию филогенетических событий 
проводили в программе MEGA-X на основании ну-
клеотидной последовательности 316 нт гена SH c ис-
пользованием трёхпараметрической модели Тамуры 
T92 (Tamura 3-parameter) по k-алгоритму ближай-
ших соседей [8]. В качестве показателя устойчиво-
сти дерева использовался индекс бутстреп-поддерж-
ки при 500 репликациях. Показатель статистиче-
ской надёжности узлов считался достоверным при 
значении выше 70. Эволюционная дистанция меж-
ду штаммами и группами определена по трёхпа-
раметрическому методу Тамуры [9]. Референсные 
последовательности генотипов ВЭП приведены 
в соответствии с номенклатурой [10]. Наименование 
штаммов ВЭП осуществляли в соответствии с ре-
комендациями ВОЗ [10]. Нуклеотидные последова-
тельности 316 нт гена SH ВЭП, полученные в ходе 
исследования, депонированы в GenBank под номе-
рами OQ102499–OQ102509. 

Результаты 
Во всех образцах соскобов со слизистой оболочки 

щеки была выявлена РНК ВЭП. Все проанализиро-
ванные образцы принадлежали генотипу G. Получен-
ные нуклеотидные последовательности в результате 
проведенного филогенетического анализа были раз-

делены на две группы, обозначенные нами как G-1 
и G-2 (табл. 1, рисунок). 

Группа вирусов G-1, выделенных в ходе исследо-
вания, представлена семью нуклеотидными после-
довательностями. Внутригрупповая дистанция (d) 
в группе G-1 составила 0,0016. Представители груп-
пы циркулировали на достаточно обширной террито-
рии (с. Новолакское – г. Махачкала – с. Магарамкент – 
г. Хасавюрт) в период с мая по октябрь 2022 г. Кроме 
последовательностей, выделенных в ходе исследова-
ния, в группу G-1 были включены последовательно-
сти вирусов, выделенных в 2017–2018 гг. в Швеции 
и Нидерландах. 

Вторая группа G-2 – более гетерогенная (d = 0,029) 
и малочисленная, представлена четырьмя нуклео-
тидными последовательностями. Вирусы, вошедшие 
в группу, циркулировали на ограниченной территории 
в мае – июне 2022 г.: её представители зафиксирова-
ны в г. Махачкале и п. Нижние Тарки, административ-
но относящегося к г. Махачкале. По данным GenBank, 
ближайший родственный группе G-2 ВЭП был изо-
лирован в Канаде в 2019 г., однако филогенетически 
группа G-2 и штамм MuVs/Ontario.CAN/9.19[G] раз-
делены на разные субкластеры. Межгрупповая дис-
танция между G-1 и G-2 составила 0,08. 

Все штаммы группы G-1, выделенные в ходе иссле-
дования, были идентичны друг другу на проанализи-
рованном участке 316 нт гена SH. Отличия от рефе-
ренс-штамма MuVi/Sheffield.GBR/1.05 составили 11 нт 
замен (табл. 2). Группа G-2 включала в себя три иден-

Таблица 1. Штаммы вируса эпидемического паротита, выделенные на территории Республики Дагестан в 2022 г.
Table 1. Mumps virus strains isolated in the Republic of Dagestan in 2022 

№ Наименование
Name 

Географическая локализация
Geographical localization 

Дата заболевания
Date of disease onset 

Генотип-группа
Genotype-group 

1. MuVs/Novolakskoe.RUS/19.22 с. Новолакское 
Novolakskoe village 

15 мая 2022 г. 
15 May 2022 

G-1

2. MuVs/Magaramkent.RUS/23.22 с. Магарамкент 
Magaramkent village

6 июня 2022 г. 
6 Jun 2022 

G-1

3. MuVs/Makhachkala.RUS/23.22/2 г. Махачкала 
Makhachkala city 

7 июня 2022 г. 
7 Jun 2022

G-1

4. MuVs/Makhachkala.RUS/24.22 г. Махачкала
Makhachkala city

19 июня 2022 г. 
19 Jun 2022

G-1

5. MuVs/Makhachkala.RUS/25.22 г. Махачкала
Makhachkala city

20 июня 2022 г. 
20 Jun 2022

G-1

6. MuVs/Khasavyurt.RUS/42.22 г. Хасавюрт 
Khasavyurt city

18 октября 2022 г. 
18 Oct 2022

G-1

7. MuVs/Makhchkala.RUS/43.22 г. Махачкала
Makhachkala city

26 октября 2022 г. 
26 Oct 2022

G-1

8. MuVs/Makhachkala.RUS/19.22 г. Махачкала
Makhachkala city

11 мая 2022 г. 
11 May 2022 

G-2

9. MuVs/Nizhnie Tarki.RUS/19.22 пгт Нижние Тарки, г. Махачкала 
Nizhnie Tarki urban-type settlement, 

Makhachkala city

17 мая 2022 г. 
17 May 2022 

G-2

10. MuVs/Makhachkala.RUS/22.22 г. Махачкала
Makhachkala city

30 мая 2022 г. 
30 May 2022

G-2

11. MuVs/Makhachkala.RUS/23.22/3 г. Махачкала
Makhachkala city

7 июня 2022 г. 
7 Jun 2022

G-2
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тичных штамма, содержащих 14 нт замен по сравне-
нию с референс-штаммом MuVi/Gloucester.GBR/32.96, 
и один штамм (MuVs/Nizhnie Tarki.RUS/19.22), отли-
чающийся от других вирусов группы ещё на две до-
полнительные нуклеотидные замены (табл. 2).

Точечные замены в обеих группах представле-
ны преимущественно транзициями, в группе G-1 
на участке 316 нт отмечена только одна трансвер-
сия T (216) A, в группе G-2 – от четырех (T (61) A, C 
(144, 191, 234) A) до пяти (T (61) A, C (144, 191, 234) 
A, G (32) C). 

Обсуждение 
В рамках настоящей работы проанализирован 

участок 316 нт гена SH, кодирующего малый гидро-
фобный белок, – наиболее вариабельного гена ВЭП, 
на определении нуклеотидной последовательности 
которого основано генотипирование вируса [10]. 
На основании секвенирования этого участка выделе-
но 12 генотипов ВЭП (A, B, C (E), D, F, G, H, I, J, 
K (M), L, N), генетическая вариабельность гена SH 
между которыми составляет от 3,8 до 17,9%; вну-

три каждого генотипа – до 9,6% [11]. Также описа-
ны неклассифицированные до настоящего времени 
штаммы – AF142774 и AY380077, выделенные в Ве-
ликобритании, и AY380077, выделенный в Японии.

Для разработки подходов к молекулярно-генетиче-
скому мониторингу циркуляции вирусов и для при-
менения этих методов к установлению источника 
импортирования вируса необходимо накопление до-
статочного количества данных, позволяющих опре-
делить преобладающий на той или иной территории 
генотип/геновариант. Отсутствие глобальной иници-
ативы по мониторингу штаммов ВЭП и, следователь-
но, систематических исследований в этой области на-
кладывает существенные ограничения на внедрение 
методов молекулярно-эпидемиологических исследо-
ваний в надзор за инфекцией.

Согласно данным, содержащимся в глобальном ре-
позитории GenBank, куда ВОЗ рекомендует депониро-
вать последовательности 316 нт ВЭП, выделенные как 
в ходе надзорных мероприятий, так и в результате науч-
ных исследований, доминирующим в мире в настоящее 
время генотипом является генотип G. Принадлежащие 

Филогенетическое дерево штаммов вируса эпидемического 
паротита, изолированных в России в 2022 г. (n = 11,  

длина фрагмента SH-гена 316 нт). 
▼ – группа G-1, ▼ – группа G-2, ◄ – прочие генотипы. Референс-штам-

мы генотипа G выделены рамками. 
The phylogenetic tree of mumps virus strains isolated in the RF  

in 2022 (n = 11, SH-gene fragment 316 nt in length). 
▼ – group G-1, ▼ – group G-2, ◄ – the other genotypes. Genotype G  

reference strains are in the frames. 



PROBLEMS OF VIROLOGY (VOPROSY VIRUSOLOGII). 2023; 68(1)
DOI: https://doi.org/10.36233/0507-4088-157

ORIGINAL RESEARCHES

64

Таблица 2. Нуклеотидные замены в последовательностях  
316 нт вируса эпидемического паротита, выделенных в 2022 г. 
Table 2. The nucleotide substitutions in 316 nt fragment of mumps 
virus sequences isolated in 2022

Штамм/группа
Strain/group 

Нуклеотидная 
замена

Nucleotide 
substitution

Тип  
нуклеотидной 

замены
Nucleotide  

substitution type 

MuVs/Novolakskoe.
RUS/19.22
Группа G-1
G-1 group 

T (84, 143, 146, 
150, 190, 284) C

Транзиция 
Transition

T (216) A Трансверсия 
Transversion

A (224, 276) G Транзиция 
Transition

G (251, 265) A Транзиция 
Transition

MuVs/Makhachkala.
RUS/22.22
Группа G-2
G-2 group

T (6, 73, 86) C Транзиция
Transition

T (61) A Трансверсия
Transversion

G (92, 161) A Транзиция
Transition

A (95, 116, 274) G Транзиция
Transition

C (128, 134) T Транзиция
Transition

C (144, 191, 234) A Трансверсия
Transversion

MuVs/Nizhnie Tarki.
RUS/19.22
Группа G-2
G-2 group

G (32) C Трансверсия
Transversion

A (35) G Транзиция
Transition

ему штаммы ВЭП этому впервые выявлены во время 
вспышки ЭП Великобритании в начале 1990-х гг., ку-
да были предположительно импортированы из Индии 
или Непала [12]. Выделенный во время этой вспыш-
ки штамм MuVi/Gloucester.GBR/32.96[G] в настоящее 
время является одним из референс-штаммов генотипа. 
Второй референс-штамм генотипа – MuVi/Sheffield.
GBR/1.05[G] – вероятно, имеет европейское происхож-
дение. В 2000-х гг. близкородственные штаммы активно 
циркулировали в Великобритании [13], Хорватии [14], 
Ирландии [15], Израиле [16], Германии [17], Испании 
[18]. Последние крупные вспышки ЭП произошли 
в США [19], Канаде [20–22], Норвегии [23] и Швеции 
[24, 25] и были связаны с вирусами генотипа G.

В рамках настоящего исследования все выявленные 
штаммы ВЭП относились к генотипу G. Определение 
двух эволюционно удалённых групп с генетической 
вариабельностью 8% в полной мере согласовывает-
ся с данными других исследователей об уровне вну-
тригенотипического разнообразия вируса. Однако 
проведённое J. Li и соавт. исследование генов HN, F 
и SH 1250 штаммов ВЭП разных генотипов показы-
вает, что, несмотря на позицию ВОЗ по изучению ну-
клеотидной последовательности SH-гена как наиболее 

гипервариабельного и оптимального для генотипиро-
вания, для генотипа G этот ген таковым не является 
[11]. Также показана циркуляция субгенотипов в рам-
ках генотипа G [26]. Оба этих факта, а также наличие 
вирусов, не поддающихся классификации, отражают 
несовершенство номенклатуры ВЭП и необходимость 
проведения систематических исследований для ис-
пользования результатов генетического мониторинга 
трансмиссии патогена в эпидемиологическом надзоре.

Заключение 
В настоящем исследовании выявлены две группы 

ВЭП, циркулировавшие на территории Республики 
Дагестан в 2022 г. Все выделенные последовательно-
сти относились к широко распространённому в ми-
ре генотипу G, однако для каждой группы показано 
наличие существенных отличий от вирусов, ранее 
выделенных в других странах. Поскольку все слу-
чаи, проанализированные в настоящей работе, были 
классифицированы как местные, можно предполагать 
наличие на ограниченной территории социркуляции 
по меньшей мере двух геногрупп ВЭП. Дальнейшие 
исследования по определению генетической при-
надлежности ВЭП у больных ЭП позволят не только 
подтверждать случаи заболевания, но и давать расши-
ренную характеристику генетического разнообразия 
вируса на территории страны. 
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