
JOURNAL OF MICROBIOLOGY, EPIDEMIOLOGY AND IMMUNOBIOLOGY. 2021; 98(3) 
DOI: https://doi.org/10.36233/0372-9311-85

ORIGINAL RESEARCHES

© Коллектив авторов, 2021

Научная статья
https://doi.org/10.36233/0372-9311-85

Молекулярно-генетический анализ вариантов вируса  
Западного Нила, циркулировавших на территории  
европейской части России в 2010–2019 гг.
Батурин А.А. , Ткаченко Г.А., Леденева М.Л., Лемасова Л.В., Бондарева О.С.,  
Кайсаров И.Д., Шпак И.М., Бородай Н.В., Король Е.В., Тетерятникова Н.Н.

Волгоградский научно-исследовательский противочумный институт Роспотребнадзора, Волгоград, Россия

Аннотация
Цель. Изучение распространённости генотипов и геновариантов вируса Западного Нила (ВЗН) на терри-
тории юга России в 2010–2019 гг.
Материалы и методы. Для исследования использовали 311 инфицированных ВЗН образцов биоло-
гического материала от больных, переносчиков и резервуаров инфекции. Типирование ВЗН проводи-
ли посредством сконструированных 3 пар праймеров и 3 зондов методом полимеразной цепной реак-
ции с обратной транскрипцией в реальном времени и секвенированием участка генома ВЗН размером  
277 п.н., соответствующего 5'-нетранслируемой области и локусу гена полипротеина, кодирующему 
капсидный белок. Анализ результатов секвенирования проводили с помощью программы «Nucleotide 
BLAST» (NCBI).
Результаты. Из 311 РНК-изолятов ВЗН 15 (4,82%) были отнесены к генотипу 1 (из Астраханской и Вол-
гоградской областей, Краснодарского и Ставропольского краев, Республики Татарстан), 285 (91,64%) —  
к генотипу 2 (из Астраханской, Волгоградской, Воронежской, Курской, Липецкой, Пензенской, Ростов-
ской и Саратовской областей, Краснодарского и Ставропольского краёв, республик Калмыкия и Крым) и  
11 (3,54%) — к генотипу 4 (из Волгоградской области, республик Калмыкия и Крым). Отмечено выражен-
ное преобладание по частоте встречаемости вируса генотипа 2. Установлено, что выявленные изоляты 
возбудителя генотипа 1 относятся к астраханскому геноварианту, генотипа 2 — к российскому и европей-
скому геновариантам. Обнаружены ранее не встречавшиеся варианты ВЗН генотипов 1 и 4.
Заключение. В последнее десятилетие ВЗН генотипа 2 является доминирующим для юга европейской ча-
сти России. Наиболее распространён российский вариант, его ареал расширяется. Циркуляция различных 
генетических линий ВЗН на территории России свидетельствует о необходимости дальнейшего изучения 
их распространения, а также совершенствования диагностических методов и тест-систем для выявления 
и дифференциации штаммов возбудителя.
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Abstract
Aim. A study of the prevalence of West Nile virus (WNV) genetic lineages and genovariants in the south of 
European Russia between 2010 and 2019.
Materials and methods. The study was carried out on 311 WNV containing biological samples from patients, 
vectors and reservoirs of infection. WNV typing was carried out using reverse transcription and real-time 
polymerase chain reaction with designed three pairs of primers and three probes and by the sequencing of 
the 277 bp WNV genome region corresponding to the 5'-untranslated region and locus of the polyprotein gene 
encoding the capsid protein C. Sequencing results were analyzed using the Nucleotide BLAST software (NCBI).
Results. As a result of typing, out of 311 WNV RNA isolates taken for the study, 15 (4.82%) were assigned to 
lineage 1 (from Astrakhan and Volgograd regions, Krasnodar and Stavropol Territories, Republic of Tatarstan),  
285 (91.64%) to lineage 2 (from Astrakhan, Volgograd, Voronezh, Kursk, Lipetsk, Penza, Rostov and Saratov 
regions, Krasnodar and Stavropol Territories, Republics of Kalmykia and Crimea), and 11 (3.54%) to lineage 4 (from 
the Volgograd region, Republics of Kalmykia and Crimea). The predominance of viral lineage 2 was demonstrated. 
The identified isolates of the viral lineage 1 belonged to the «Astrakhan» variant, isolates of lineage 2 belonged to 
«Russian» and «European» variants. Previously uncommon WNV variants of lineages 1 and 4 were also found.
Conclusion.  Lineage 2 of WNV prevailed in the south of European Russia in the last decade. The «Russian» 
variant is most common and its area is expanding. The circulation of various WNV genetic lineages in Russia indi-
cates the need for further study of their spread and improving diagnostic methods and test systems for identifying 
and differentiating pathogen strains.
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стью. По современным данным, изоляты ВЗН мож-
но разделить на 9 генотипов (генетических линий) 
[3, 4]. Дифференциация ВЗН на генотипы основана 
на сравнительном анализе полноразмерных нукле-
отидных последовательностей генома. Генетиче-
ская дистанция между генотипами ВЗН составляет 
18–27% [5]. В России достоверно зарегистрирована 
циркуляция генотипов 1, 2 и 4 ВЗН [6].

К генотипу 1 относят изоляты ВЗН, близкие 
к штамму Eg101, выделенному в 1951 г. из кро-
ви клинически здорового ребёнка в Египте (NCBI 
GenBank: AF260968), к генотипу 2 — изоляты, 
близкие к прототипному штамму В956, выделенно-
му в 1936 г. из крови больной женщины в Уганде 
(NCBI Reference Sequence: NC_001563; GenBank: 

Лихорадка Западного Нила (ЛЗН) — природ-
но-очаговая арбовирусная инфекция с трансмиссив-
ным механизмом передачи, имеющая глобальное 
распространение. Клинические проявления ЛЗН раз-
нообразны и варьируют от бессимптомного течения 
до развития тяжёлых осложнений в форме менинги-
та и менингоэнцефалита [1, 2]. Тяжесть заболевания 
может быть связана как с потенциалом вирулентно-
сти возбудителя, так и с иммунным статусом инфи-
цированного. Причиной заболевания является ви-
рус Западного Нила (ВЗН, West Nile virus), который 
принадлежит семейству Flaviviridae, роду Flavivirus,  
антигенному комплексу японского энцефалита. 

Геномы различных штаммов ВЗН характери-
зуются значительной генетической вариабельно-
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M12294). Для ВЗН генотипа 4 прототипным явля-
ется штамм LEIV-Krd88-190, выделенный от иксо-
довых клещей Dermacentor marginatus, собранных 
в 1988 г. в предгорных районах Северного Кавказа 
(NCBI GenBank: AY277251) [7].

Штаммы ВЗН генотипов 1 и 2 являются пато-
генными для человека. Природными резервуарами 
ВЗН генотипов 1 и 2 служат птицы, а в качестве 
основных переносчиков выступают орнитофиль-
ные комары. Поддержанию циркуляции вируса в 
природных очагах ЛЗН способствуют также иксо-
довые, гамазовые и аргасовые клещи. Человека, ло-
шадей и прочих млекопитающих рассматривают в 
качестве тупиковых хозяев ВЗН генотипов 1 и 2, по-
скольку уровень вирусной нагрузки у них является 
недостаточным для инфицирования переносчиков 
[8]. Известными на сегодняшний день резервуара-
ми ВЗН генотипа 4 являются озёрные лягушки Rana 
ridibunda, а основными переносчиками — комары 
Uranotaenia unguiculata. Патогенность ВЗН геноти-
па 4 для млекопитающих не доказана [9, 10].

В России с 1999 по 2003 г. на территориях Вол-
гоградской и Астраханской областей была установ-
лена циркуляция двух родственных генетических 
вариантов ВЗН генотипа 1 — волгоградского и 
астраханского [9]. Однако в 2004 г. на территории Ро-
стовской области, а в 2007 и в 2010 гг. на территории 
Волгоградской области вспышки ЛЗН были вызва-
ны российским геновариантом ВЗН генотипа 2 [9].  
Генотип 4 на территории России выделяли от кле-
щей Dermacentor marginatus в Краснодарском крае, 
от комаров Anopheles hyrcanus в Астраханской обла-
сти, от комаров Uranotaenia unguiculata и озерных 
лягушек Rana ridibunda в Волгоградской области 
[9, 10]. С 2008 г. на базе Волгоградского научно-ис-
следовательского противочумного института Рос-
потребнадзора функционирует Референс-центр по 
мониторингу за возбудителем ЛЗН, одной из глав-
ных задач которого является изучение молекуляр-
но-генетических свойств штаммов ВЗН, выделяе-
мых на территории России. 

Целью данной работы являлось изучение рас-
пространённости генотипов и геновариантов ВЗН 
на территории юга России в 2010–2019 гг.

Материалы и методы
Для исследования использовали инфицирован-

ные ВЗН образцы клинического, аутопсийного и 
полевого материала, полученные из Референс-цен-
тра по мониторингу за возбудителем ЛЗН. В каче-
стве клинических образцов использовали пробы 
цельной крови, сыворотки и плазмы крови, мочи и 
ликвора. Образцами аутопсийного материала слу-
жили ткани головного мозга и внутренних органов 
больных, умерших в результате развития нейроин-
вазивных форм ЛЗН. В качестве полевого материа-
ла использовали пробы от птиц и комаров. От птиц 

отбирали головной мозг и внутренние органы. Ко-
маров распределяли на пулы по видам. Непосред-
ственно перед выделением РНК образцы тканей 
человека и животных, а также пулы членистоногих 
гомогенизировали в физиологическом растворе с 
помощью гомогенизатора «Precellys 24» («Bertin 
Technologies»).

Выделение РНК осуществляли с использо-
ванием коммерческих наборов реагентов «РИБО- 
золь-С» и «РИБО-преп» (ФБУН ЦНИИ Эпидемио-
логии Роспотребнадзора) в соответствии с инструк-
циями производителя. 

Наличие РНК ВЗН в пробах подтверждали мето-
дом полимеразной цепной реакции с обратной транс-
крипцией (ОТ-ПЦР) в реальном времени на приборе 
«Rotor-Gene 6000» («Corbett Research») с использо-
ванием набора реагентов «АмплиСенс WNV-FL»  
(ФБУН ЦНИИ эпидемиологии Роспотребнадзора) в 
соответствии с инструкцией производителя.

Типирование ВЗН проводили методом ОТ-
ПЦР в реальном времени на приборе «Rotor-Gene 
6000» («Corbett Research») посредством разрабо-
танных 3 пар праймеров и 3 зондов, специфично 
выявляющих генотипы 1, 2 и 4 ВЗН: 
• WNV-1type-F 5'-GCGTGTTGTCCTTGATTG-3', 

WNV-1type-R 5'-GTTCACACCTCTCCATCG-3', 
WNV-1type-P 5'-(FAM)CCTGTGTTGGCGTTCTT
CAGGTTCACAGG(BHQ1)-3' — для выявления 
генотипа 1 (патент РФ № 2715625 от 02.03.2020); 

• WNV-2type-F 5'-GCTATGCTGAGTCTGATTG-3', 
WNV-2type-R 5'-CCTCTCCATCTGTCCAG-3', 
WNV-2type-P 5'-(ROX)CCCAATACGTTTCGTG
TTGGCTCTTTGGG(BHQ2)-3' — для выявления 
генотипа 2 (патент РФ № 2715617 от 02.03.2020); 

• WNV-4type-F 5'-GCGTGTTGTCCTTAATAG-3', 
WNV-4type-R 5'-CACCTCTCCATCTGTCC-3', 
WNV-4type-P 5'-(JOE)CTCGTGGCCYTGYTGAC
GTTTTTCACGAG(BHQ1)-3' — для выявления 
генотипа 4 (патент РФ № 2737396 от 30.11.2020). 

Олигонуклеотиды конструировали с помощью 
программ «Oligo 7», «PerlPrimer v1.1.21». Резуль-
таты ОТ-ПЦР в реальном времени оценивали по 
наличию или отсутствию пересечения кривой на-
копления флюоресценции с пороговой линией, что 
определялось значением порогового цикла (сycle 
threshold — Ct). Положительными считали образ-
цы, для которых значение Ct не превышало 33.

Секвенирование положительных образцов 
с высокой концентрацией вирусной РНК прово-
дили по участку генома ВЗН размером 277 п.н., 
соответствующему 5'-нетранслируемой области  
(5'-UTR), и локусу гена полипротеина, кодирующе-
му капсидный белок (protC), на автоматическом ге-
нетическом анализаторе «ABI Prism 3130» («Applied 
Biosystems»). Секвенированный фрагмент по лока-
лизации соответствовал позиции с 34 по 310 ну-
клеотид в геноме ВЗН (NCBI Reference Sequence: 
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NC_001563). Ампликоны получали методом ОТ-
ПЦР со специфичными праймерами, фланкирую-
щими данный участок генома, с использованием 
амплификатора «Терцик» («НПО ДНК-Техноло-
гия»). Для проведения реакции циклического секве-
нирования использовали набор «BigDye Terminator 
v3.1 Cycle Sequencing Kit» («Applied Biosystems»). 

Результаты секвенирования анализировали, 
сравнивая полученные нуклеотидные последова-
тельности с таковыми из базы данных GenBank 
(NCBI) с помощью программы «Nucleotide BLAST» 
(NCBI). Филогенетическое дерево строили методом 
Neighbor-joining с использованием модели для под-
счёта матрицы расстояний Kimura 2 в компьютерной 
программе «MEGA 7» (Pennsylvania State University).

Результаты
В период с 2010 по 2019 г. в Референс-центре 

по мониторингу за возбудителем ЛЗН проведено 
исследование 7922 проб, из них в 589 случаях обна-
ружена РНК ВЗН. Для определения генотипа ВЗН 
отобрано 311 положительных образцов. Пробы с 
низкой вирусной нагрузкой (Ct > 30) были исключе-
ны из исследования.

В результате проведённого типирования мето-
дом ОТ-ПЦР из 311 РНК-изолятов ВЗН, взятых для 
исследования, 15 (4,82%) были отнесены к геноти-
пу 1, 285 (91,64%) — к генотипу 2, и 11 (3,54%) — к 
генотипу 4 (табл. 1, 2). 

ВЗН генотипа 1 выявлен у больных из Астра-
ханской области, Краснодарского и Ставропольско-
го краёв, Республики Татарстан, а также в пулах ко-
маров, отловленных на территории Волгоградской 
области.

ВЗН генотипа 2 обнаружен в клиническом мате-
риале от больных из Астраханской, Волгоградской, 
Воронежской, Курской, Липецкой, Пензенской, Ро-
стовской и Саратовской областей, Краснодарского 
и Ставропольского краёв, Республики Крым. При 
исследовании образцов полевого материала гено-
тип 2 ВЗН установлен для пулов комаров, отловлен-
ных на территории Астраханской и Волгоградской 
областей, Республики Калмыкия и проб суспензий 
органов птиц, отловленных на территориях Волго-
градской и Саратовской областей. 

ВЗН генотипа 4 обнаружен в пробах суспензий 
пулов комаров, отловленных на территориях Волго-
градской области, Республики Калмыкия и Респу-
блики Крым.

Для определения циркулировавших генова-
риантов ВЗН было проведено секвенирование 6 
РНК-изолятов ВЗН генотипа 1 (ASTRAKHAN 925-
2012; ASTRAKHAN 143-2016; ASTRAKHAN 612-
2018; STAVROPOL 810-2012; TATARSTAN 435-
2018; VOLGOGRAD 1115-2016), 12 РНК-изолятов 
ВЗН генотипа 2 (ROSTOV 1471-2012; ROSTOV 
633-2018; SARATOV 1367-2012; SARATOV 2954-

2013; SARATOV 403-2015; VOLGOGRAD 613-
2010; VOLGOGRAD 410-2012; VOLGOGRAD 
2481-2013; VOLGOGRAD 833-2014; VOLGOGRAD 
2924-2014; VOLGOGRAD 703-2018; VORONE-
ZH 718-2018) и 6 РНК-изолятов ВЗН генотипа 4 
(CRIMEA-1078-2018; KALMYKIA-958-2018; KAL-
MYKIA-960-2018; KALMYKIA-962-2018; KAL-
MYKIA-971-2018; VOLGOGRAD-973-2018).

При сравнительном анализе нуклеотидных по-
следовательностей, полученных в результате секве-
нирования ВЗН генотипа 1, выявленного на тер-
ритории Астраханской и Волгоградской областей, 
а также Ставропольского края, была установлена 
высокая степень гомологии (99,28–99,64%) с после-
довательностью штамма ВЗН генотипа 1, циркули-
ровавшего на территории Астраханской области в 
1999 г. (Ast99-901, GenBank: AY278441). На дендро-
грамме данные изоляты кластеризовались в отдель-
ную группу, представляющую собой астраханский 
геновариант ВЗН генотипа 1 (рис. 1). Полученные 
результаты коррелировали с данными сравнитель-
ного анализа нуклеотидной последовательности 
(5'-UTR-protC) изолята ВЗН 141_Astr_03_M, вы-
деленного в 2003 г. специалистами ФБУН ЦНИИ 
Эпидемиологии Роспотребнадзора из пула комаров, 
отловленных на территории Астраханской обла-
сти. Данный изолят был идентичен клиническому 
штамму ВЗН Ast99-901 [6].  

Единичный случай ЛЗН 2018 г. в Татарстане, 
причиной которого было инфицирование вирусом 
генотипа 1 (изолят ВЗН TATARSTAN 435-2018), 
являлся завозным из Индии. На дендрограмме 
данный изолят формировал отдельную ветвь и не 
входил в группу астраханских штаммов. Гомоло-
гия полученной нуклеотидной последовательно-
сти изолята из Татарстана с аналогичными после-
довательностями для астраханского (Ast99-901, 
GenBank: AY278441) и индийского (68856-ICDC-4, 
GenBank: KT163243) штаммов составляла 98,56 и 
96,75% соответственно.

Секвенирование изолятов генотипа 2, выде-
ленных в разных регионах, показало их генетиче-
скую неоднородность, выражающуюся в наличии 
однонуклеотидных замен. Последовательности, по-
лученные для изолятов из Волгоградской, Ростов-
ской и Саратовской областей, обладали гомологией 
до 99–100% с последовательностями штаммов, цир-
кулировавших на территории Волгоградской обла-
сти в 2007 г. (Reb_VLG_07_H, GenBank: FJ425721) 
и на территории Румынии в 2013 г. (Hyalomma/
Romania/2013, GenBank: KJ934710). Данные изоля-
ты на дендрограмме составляли ветвь, включавшую 
в себя группу штаммов ВЗН российского геновари-
анта генотипа 2, характеризующихся наличием по-
лиморфизма по локусу protC, выражающегося в на-
личии однонуклеотидных замен (рис. 2). Похожие 
данные были получены А.Е. Платоновым и соавт. в 
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2010 г. при секвенировании изолятов ВЗН, выявлен-
ных в аутоптатах и сыворотках крови пациентов из 
Волгоградской области. При этом была обнаружена 
99,5–99,9% гомология с изолятами ВЗН, выделен-
ными на той же территории в 2007 г. [6].

Для воронежского изолята генотипа 2, выяв-
ленного в 2018 г., полученная нуклеотидная после-
довательность имела 100% гомологию с последо-
вательностями штаммов ВЗН, циркулировавших в 
течение последних 15 лет на территории Болгарии, 
Греции, Венгрии и Италии (европейский геновари-
ант), что, возможно, свидетельствует о заносе виру-
са на территорию России из стран Европы. 

При секвенировании РНК-изолятов ВЗН ге-
нотипа 4 из Волгоградской области и Республики 
Калмыкия была выявлена их идентичность волго-
градскому изоляту (100% гомология), выделенному 
в 2006 г. (101_5-06-Uu, GenBank: FJ159129). А изо-
лят ВЗН из Крыма существенно отличался по числу 
и локализации нуклеотидных замен от остальных, 
выделенных на территории России в разные го-
ды, и формировал обособленную ветвь на дендро-
грамме (рис. 3). Гомология последовательности 
изолята ВЗН из Крыма (CRIMEA-1078-2018) с по-
следовательностями прототипного штамма (LEIV-
Krd88-190) и изолята из Волгограда (101_5-06-Uu) 
составляла 98,56 и 98,19% соответственно.

Обсуждение
Определение генотипа ВЗН является важной 

составляющей эпидемиологического мониторинга 
для изучения путей распространения вируса, выяв-
ления связи между его генетическими вариантами 

и клиническими формами ЛЗН, разработки и совер-
шенствования средств диагностики ЛЗН. 

Данные, полученные в работе, свидетельство-
вали о том, что в 2010–2019 гг. на территории ев-
ропейской части России циркулировали ВЗН гено-
типов 1, 2 и 4. Выявленные изоляты возбудителя 
относились к астраханскому геноварианту геноти-
па 1, российскому и европейскому геновариантам 
генотипа 2. Обнаружены новые, ранее не встречав-
шиеся, варианты ВЗН генотипов 1 и 4.  Установлено 
преобладание генотипа 2 вируса в большинстве 
субъектов юга России, как в клинических образцах, 
так и в полевом материале. Генотипы 1 и 4 менее 
распространены и приурочены к конкретным био-
топам.

Основным очагом вируса генотипа 1 на юге 
европейской части России является дельта Волги, 
непосредственно расположенная на территории 
Астраханской области. По данным эпиданамнеза, 
единичный случай ЛЗН 2018 г. в Татарстане, вы-
званный вирусом генотипа 1, являлся результатом 
завоза инфекции из Индии. Выявленные в 2012 г. в 
Ставрополе и 2016 г. в Волгограде изоляты ВЗН ге-
нотипа 1, вероятно, были занесены из Астраханской 
области, на что указывают данные секвенирования. 
Циркулировавший на территории Волгоградской 
области с 1999 по 2003 г. волгоградский геновари-
ант генотипа 1 ВЗН за изучаемый период выявлен 
не был. Принимая во внимание данные А.Е. Пла-
тонова и соавт. [9], вероятно, он был полностью 
вытеснен или замещён генотипом 2. Вновь выяв-
ленные находки ВЗН генотипа 1 в полевом материа-
ле, возможно, говорят о новом занесении вируса из 

Рис. 1. Филогенетическое дерево по локусу 5'-UTR-protC ВЗН генотипа 1, построенное методом Neighbor-joining. 
Треугольниками отмечены изоляты, секвенированные в ходе работы. 

Fig. 1. The phylogenetic tree based on 5'-UTR-protC locus of WNV lineage 1 built by the Neighbor-joining method. 
The triangles mark isolates sequenced in this study.
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Астраханской области в соседние регионы пере-
лётными птицами. Появление астраханского гено-
варианта генотипа 1 ВЗН в Волгоградской области 
объясняется особенностями её географического по-
ложения, которая на юге и юго-востоке граничит с 
Астраханской областью.

ВЗН генотипа 2 является доминирующим для 
всего юга европейской части России. Наиболее рас-
пространён российский вариант, изоляты которого, 
по данным секвенирования, генетически полиморф-
ны. Тем не менее зарегистрирована циркуляция и ев-
ропейского геноварианта ВЗН генотипа 2 в России.

Генотип 4, на наш взгляд, изучен недостаточ-
но. Однако на данный момент можно сказать, что 
тростниковые заросли Сарпинских озер Волгоград-
ской области и Республики Калмыкия являются 
биотопами, на территориях которых циркулирует 
такой достаточно редкий тип ВЗН. Следует отме-
тить, что в 2013 г. на территории Австрии из пула 
комаров Ur. unguiculata был выделен штамм ВЗН 
WNV-Uu-LN-AT-2013 [3]. Однако гомология полу-
ченной полногеномной последовательности данно-
го штамма с таковой для российского изолята ВЗН 
генотипа 4 101_5-06-Uu составляла всего 96,2%. 
Существенные различия в гомологии заставили ав-
торов отнести штамм ВЗН WNV-Uu-LN-AT-2013 к 
отдельному генотипу 9 [3].

Широкое распространение ВЗН генотипа 2, на-
блюдаемое в изучаемый период на юге России, име-
ло место и в странах Европы. Так, во время крупной 

вспышки ЛЗН 2010 г. на территории Греции в пуле 
комаров Culex pipiens, отловленных в окрестностях 
города Неа Санта, методом секвенирования был 
установлен генотип 2 ВЗН. Анализ полученной ну-
клеотидной последовательности показал высокую 
степень гомологии с последовательностью штам-
ма, выделенного в Венгрии в 2004 г. [11]. В августе 
2013 г. из клеща Hyalomma marginatun marginatum, 
собранного с певчего дрозда в дельте Дуная на тер-
ритории Румынии, был выделен ВЗН генотипа 2. 
Результаты секвенирования показали, что данный 
штамм является генетически родственным россий-
скому штамму ВЗН Reb_VLG_07_H, выделенному в 

Рис. 3. Филогенетическое дерево по локусу 5'-UTR-protC 
ВЗН генотипа 4, построенное методом Neighbor-joining. 
Треугольниками отмечены изоляты, секвенированные в ходе 

работы. 
Fig. 3. The phylogenetic tree based on 5'-UTR-protC locus 

of WNV lineage 4 built by the Neighbor-joining method. 
The triangles mark isolates sequenced in this study.

Рис. 2. Филогенетическое дерево по локусу 5'-UTR-protC ВЗН генотипа 2, построенное методом Neighbor-joining. 
Треугольниками отмечены изоляты, секвенированные в ходе работы. 

Fig. 2. The phylogenetic tree based on 5'-UTR-protC locus of WNV lineage 2 built by the Neighbor-joining method. 
The triangles mark isolates sequenced in this study.
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2007 г. в Волгограде [12]. В том же году были обнару-
жены и выделены 4 практически идентичных штам-
ма ВЗН генотипа 2 от комаров Culex modestus, со-
бранных в Южной Моравии (Чехия). Филогенетиче-
ский анализ показал, что выделенные штаммы ВЗН 
тесно связаны с австрийскими, итальянскими и серб-
скими штаммами [13]. ВЗН генотипа 2 в дальнейшем 
выявляли также на территориях Австрии, Венгрии, 
Болгарии, Германии, Италии и Испании [14–21]. Тем 
не менее наряду с генотипом 2 в Европе за последние 
10 лет регистрировали случаи ЛЗН, вызванные ВЗН 
генотипа 1. Так, в осенний период 2011 г. на острове 
Сардиния (Италия) были зарегистрированы 9 случа-
ев заболевания ЛЗН. Методом секвенирования у 3 
больных удалось установить наличие ВЗН геноти-
па 1, а у одного — генотипа 2 [22].

Приведённые данные указывают на то, что в 
последнее десятилетие ВЗН генотипа 2 является 
наиболее распространённым на территории Евро-
пейского континента. Идёт расширение его ареала.

Таким образом, циркуляция различных гене-
тических линий ВЗН на территории России свиде-
тельствует о необходимости дальнейшего изучения 
их распространения, а также совершенствования 
диагностических методов и тест-систем для выяв-
ления и дифференциации штаммов возбудителя.
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