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Резюме

Актуальность. Ежегодные подъемы заболеваемости энтеровирусной инфекцией в Российской Федерации, в том числе в Саха-

линской области, определяют необходимость постоянного мониторинга с применением молекулярно-генетических методов 

и филогенетического анализа. Цель исследования – выявить эпидемиологические и молекулярно-генетические особен-

ности энтеровирусной инфекции в Сахалинской области в 2016–2018 гг. Материалы и методы. Анализ заболеваемости 

энтеровирусной инфекцией в Сахалинской области проведён на основании статистических форм отчетности. Типовой состав 

циркулирующих энтеровирусов определён с использованием молекулярно-генетических методов с последующим филогене-

тическим анализом. Результаты и обсуждение. С 2016 г. в Сахалинской области отмечено ухудшение эпидемической обста-

новки по энтеровирусной инфекции, проявившееся ростом заболеваемости и регистрацией эпидемических очагов в детских 

учреждениях. Молекулярно-генетическими методами исследования установлено, что в циркуляции преобладали Коксаки А-6 

(2016 г.), Коксаки А-10 (2017 г.), Коксаки А-16 и ЕСНО-9 (2018 г.). Филогенетический анализ показал принадлежность нукле-

отидных последовательностей вирусов Коксаки А-16 к двум геновариантам геногруппы В (В1а и В1b), длительно циркулирую-

щим в России и Китайской Народной Республике. Кроме того, вирус ЕСНО-9 в 2018 г. обусловил не только спышечные очаги, 

но и спорадическую заболеваемость в Сахалинской области. Выводы. Неблагополучная эпидемическая ситуация в отношении 

энтеровирусной инфекции, сложившаяся в Сахалинской области в последние три года наблюдения, скорее всего, обусловлена 

появлением и дальнейшим широким распространением среди населения энтеровирусов Коксаки А 6, 10, 16 типов и эховируса 

9 типа, имеющих российское или зарубежное происхождение.

Ключевые слова: энтеровирусная инфекция, энтеровирус, эпидемиологический анализ, групповая заболеваемость, молеку-
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Abstract

Relevance. Annual elevation of enterovirus infection (EVI) incidence in the Russian Federation as well as in the Sakhalin region 

determine a necessity of continuous surveillance involving molecular-genetic methods and phylogenetic analysis. Objective: to 

highlight epidemiological and molecular-genetic peculiarities of EVI in the Sakhalin region during 2016-2018 years. Materials and 

methods. Analysis of enterovirus incidence were based on official statistical reporting forms. The structure of enterovirus types was 

evaluated by means of molecular methods and followed by phylogenetic analysis. Results and discussion. A deterioration of epidemic 

situation concerning EVI that began in 2016 in the Sakhalin region included elevation of incidence and registration of enterovirus 

outbreaks in childcare facilities triggered by introduction of new enterovirus types or those that were not circulating for a long time such 
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Введение 
Неполиомиелитные энтеровирусные инфекции 

(ЭВИ) полиморфны по своим клиническим прояв-
лениям и относятся к числу неуправляемых инфек-
ционных болезней с периодической активацией 
эпидемического процесса и развитием вспышеч-
ных очагов, что представляет серьезную проблему 
для здравоохранения мира [1].

В Российской Федерации эпидемическая ситуа-
ция по ЭВИ ежегодно обостряется в летне–осенний 
период, при этом наибольшее количество случа-
ев инфекции отмечается в Дальневосточном фе-
деральном округе (ДФО) [2]. Следует отметить, что 
с начала официальной регистрации ЭВИ (с 2006 г.) 
среди субъектов ДФО по числу заболевших лиди-
ровал Хабаровский край, где показатели забо-
леваемости в отдельные годы (2006 и 2011 гг.) 
превышали среднероссийские более, чем 
в 20,0 раз [3]. С 2016 г. наиболее эпидемически 
неблагополучной территорией ДФО по ЭВИ стала 
Сахалинская область, где отмечен значительный 
рост заболеваемости с регистрацией вспышек [4]. 
Внедрение в лабораторную диагностику молеку-
лярных методов определения РНК энтеровирусов 
в биологических пробах от больных ЭВИ, а в по-
следующем и идентификации типов энтеровирусов 
с помощью секвенирования, позволили установить 
спектр циркулирующих в Сахалинской области не-
полиомиелитных энтеровирусов, а также выявить 
влияние смены доминирующих типов на течение 
эпидемического процесса ЭВИ. 

Цель исследования – выявить эпидемиоло-
гические и молекулярно-генетические особенно-
сти ЭВИ в Сахалинской области в период с 2016 г. 
по 2018 г.

Материалы и методы
Анализ многолетней динамики заболеваемости 

ЭВИ в Сахалинской области проведен за весь пе-
риод официальной регистрации данной инфекции 
(с 2006 г. по 2018 г.) на основе статистических 
данных форм отчетности № 1, 2 «Сведения об ин-
фекционной и паразитарной заболеваемости». 

Мониторинг текущей эпидемической обстанов-
ки по ЭВИ проводился путем сбора и обработки 
еженедельной информации о числе заболеваний 
в периоды сезонного подъема заболеваемости. 
Определение продолжительности (начала и кон-
ца) сезонных подъемов заболеваемости ЭВИ осу-
ществлялось на основании факта превышения её 
ежемесячных показателей над верхним пределом 
круглогодичной заболеваемости [5].

С целью определения типа и последующего 
филогенетического анализа идентифицированных 
энтеровирусов материал поступал из ФБУЗ «Центр 
гигиены и эпидемиологии в Сахалинской области» 
в лабораторию ФБУН Хабаровский НИИ эпидемио-
логии и микробиологии Роспотребнадзора. В связи 
с тем, что биологический материал в количестве, 
достаточном для проведения анализа, стал посту-
пать из Сахалинской области в Хабаровский НИИ 
эпидемиологии и микробиологии с 2016 г., мо-
лекулярно-генетический анализ исследованных 
проб осуществлен только за три года наблюдения 
(с 2016 г. по 2018 г.). В указанный период иссле-
дованы 380 проб, из них 294 пробы материала от 
больных ЭВИ и 36 проб от контактных лиц из эпи-
демических очагов, а также 50 проб из объектов 
окружающей среды (ООС; сточная вода). 

РНК энтеровирусов выявляли методом ОТ-ПЦР 
с использованием тест-системы «АмплиСенс® 
Enterovirus-FL» (ЦНИИЭ, Москва). Для амплификации 
участка VP1 генома энтеровирусов применяли двух-
раундовое термоциклирование со следующими па-
рами праймеров: 222 (5›-CICCIGGIGGIAYRWACAT-3›) 
и 224 (5›-GCIATGYTIGGIACICAYRT-3›) –для первого 
раунда, AN88 (5›-TACTGGACCACCTGGNGGNAYRWAC
AT-3›) и AN89 (5›- CCAGCACTGACAGCAGYNGARAYNGG 
-3›) – для второго раунда [6].

Полученные продукты ПЦР определяли методом 
электрофореза в агарозном геле, очистку из ко-
торого проводили с помощью набора diaGene для 
элюции ДНК из агарозного геля производства 
Диа-М, согласно рекомендациям производителя. 

Нуклеотидные последовательности были полу-
чены с помощью автоматического генетическо го 

   

as Coxsackievirus A-6, Coxsackievirus A-10, Coxsackievirus A-16, ECHO-9. The phylogenetic analysis of Coxsackievirus A-16 detected 

in the Sakhalin region revealed their similarities with two genovariants of B genogroup (В1а и В1b) that were continuously circulating 

in Russia and China. In addition, enterovirus ECHO-9 that was also circulating in other constituent entities of the Russian Federation 

was isolated in Sakhalin region from patients suffering from viral meningitis including two children from two different infection cites of 

EVI group incidence. Conclusion. An unfavorable epidemic situation concerning EVI was revealed in the Sakhalin region during the last 

three years of surveillance. It was caused by introduction and further spread among population of Coxsackieviruses A-6, 10, 16 and 

ECHO-9 that presumably have Russian or foreign origin. 

Key words: Enterovirus infection, enterovirus, epidemiological analysis, outbreak, molecular genetic studies, Sakhalin region.

No conflict of interest to declare. 

No conflict of interest to declare.

For citation: Sapega EYu, Butakova LV, Trotsenko OE et al.Aspects of Enterovirus Infection Molecular Epidemiology in Sakhalin Region 

(during years 2016–2018). Epidemiology and Vaccinal Prevention. 2019; 18 (5): 33–41. (In Russ.).  https://doi: 10.31631/2073-

3046-2019-18-5-33-41.



Э
п

и
дем

и
ологи

я и
 В

а
кц

и
н

оп
р

оф
и

ла
кти

ка
. Том

 1
9

, №
 5

/E
p

id
em

iology a
n

d
 Va

ccin
a

l P
reven

tion
. Vol. 1

9
, N

o 5

35

Оригинальные статьи

 Original Articles

анализатора Applied Biosystems 3500 с исполь-
зованием набора реагентов BigDye Terminator 
v.3.1 Cycle Sequencing Kit и праймеров AN 
232 (5›- CCAGCACTGACAGCA -3›) и AN 233 (5›- 
TACTGGACCACCTGG -3›).

Реконструкцию филогенетических взаимоотно-
шений осуществляли с использованием методов 
байесовского моделирования, которые позволяют 
проводить датирование эволюционных событий 
с достоверностью 95,0%.

Статистическую обработку данных выполняли 
при помощи программного обеспечения BEAST 
v.1.8.4, где автоматически рассчитывается байе-
совский доверительный интервал (БДИ). Были ис-
пользованы: модель SRD06, Сonstant size model 
и uncorrelated relaxed clock. Запуск был сделан для 
25 млн генераций. В Tracer v1.6 было оценено ка-
чество постановки (ESS > 200). Все запуски были 
сделаны в двух повторах. Деревья были аннотиро-
ваны в TreeAnnotator v.1.8.4, первые 10% были от-
брошены при построении Maximum Clade Credibility 
(MCC) деревьев. Для визуализации использова-
лась FigTree v1.4.3 [7,8]. 

Результаты и обсуждение
С начала официальной регистрации ЭВИ 

в Российской Федерации наиболее высокие по-
казатели заболеваемости в Сахалинской обла-
сти были зафиксированы в 2006, 2010 и 2013 гг. 
(рис. 1). Абсолютное количество заболевших ЭВИ 
людей в годы значительного сезонного подъ-
ема заболеваемости составляло от 385 (73,2 на 
100 тыс. населения в 2006 г.) до 208 человек 
(40,4 на 100 тыс. населения в 2010 г.), при этом 
число больных серозновирусным менингитом 
(СВМ) колебалось от 5 (1,0 на 100 тыс. населения 
в 2010 г.) до 53 человек (10,1 на 100 тыс. насе-
ления в 2006 г.). Подъемы заболеваемости ЭВИ 

начинались в июле– августе, достигая максиму-
ма в сентябре, и продолжались в среднем 14 не-
дель [5]. 

Серозновирусный менингит у больных ЭВИ 
с 2006 г. по 2015 г. диагностировался ежегодно, 
но в единичных случаях. В целом за указанный 
промежуток времени в структуре клинических 
форм ЭВИ основную долю занимала гастроэнтери-
тическая – от 41,7 (95% ДИ 36,0–47,4) до 73,6% 
(95% ДИ 67,5–79,7), явное преобладание кото-
рой отмечено в 2009–2011 гг. и в 2012–2013 гг. 
В остальные годы наибольший удельный вес при-
шелся на другие малые формы ЭВИ – герпангина 
в 2008 г. и 2015 г. (37,8%, 95%ДИ 28,8–46,8), 
экзантема – в 2014 г. (31,4%, 95% ДИ 25,1–37,7), 
малая болезнь (энтеровирусная лихорадка) – 
в 2006 г. и 2007 г. (67,8%, 95% ДИ 63,1–72,5).

Заболеваемости населения Сахалинской 
области энтеровирусной инфекцией присущи 
возрастные особенности. Так, если в 2006 г. в воз-
растной структуре заболевших доминировали дети 
7–14 лет (178 человек), составившие 50,8% (95% 
ДИ 43,6–58,0) из числа всех больных детей (0–
17 лет), то с 2007 г. по 2015 г. преобладающей 
возрастной группой были дети дошкольного воз-
раста – 3–6 лет, их удельный вес составил в сред-
нем 38,3% (95% ДИ 35,6–41,0). Преимущественное 
вовлечение в эпидемический процесс ЭВИ детей 
дошкольного возраста косвенно свидетельствует 
об отсутствии у большинства из них иммунитета 
к возбудителям, циркулировавшим на территории 
Сахалинской области, и широких контактах детей 
друг с другом. В то же время очаги групповой за-
болеваемости ЭВИ с 2006 г. по 2015 г. не регистри-
ровались.

Обострение эпидемической ситуации началось 
в Сахалинской области с 2016 г., когда заболе-
ло 503 человека (103,0 на 100 тыс. населения), 

Рисунок 1. Динамика заболеваемости энтеровирусной инфекцией в Сахалинской области с 2006 по 2018 гг. 
в сравнении с показателями по Российской Федерации
Figure 1. The dynamics of the incidence of enterovirus infection in the Sakhalin region from 2006 to 2018, compared 
with the figures for the Russian Federation

Сахалинская область 

РФ

Linear (Сахалинская область) 

Н
а 

10
0 

ты
с.

 н
ас

ел
ен

ия
 

pe
r 1

00
 th

s 
po

pu
la

tio
n

2006–2018 гг.



Э
п

и
де

м
и

ол
ог

и
я 

и
 В

а
кц

и
н

оп
р

оф
и

ла
кт

и
ка

. Т
ом

 1
9

, №
 5

/E
p

id
em

io
lo

gy
 a

n
d

 V
a

cc
in

a
l P

re
ve

n
ti

on
. V

ol
. 1

9
, N

o 
5

36

Оригинальные статьи 

Original Articles

превысив показатель заболеваемости предыду-
щего года в 4,5 раза (22,7 на 100 тыс. населе-
ния). В 2017 г. заболеваемость ЭВИ оставалась 
на прежнем высоком уровне (504 заболевших – 
103,3 на 100 тыс. населения), в 2018 г. вновь 
выросла в 2,2 раза, достигнув 222,6 на 100 тыс. 
населения (1085 больных ЭВИ) (рис. 1).

Эпидемические сезоны ЭВИ в период наблю-
дения (2016–2018 гг.) характеризовались рядом 
особенностей: регистрацией групповой заболевае-
мости, изменениями в структуре клинических форм 
ЭВИ и появлением в пейзаже циркулирующих 
возбудителей ЭВИ относительно новых для насе-
ления региона штаммов энтеровирусов. В 2016 г. 
и 2017 г. в Сахалинской области зафиксировано 
в разных детских учреждениях по одному очагу груп-
повой заболеваемости ЭВИ с клиническими прояв-
лениями в виде герпангины и экзантемы (в МБДОУ 
№ 45 «Семицветик» г. Южно-Сахалинска и в МБДОУ 
«Детский сад с. Молодежное» Тымовского района 

Сахалинской области, с числом пострадавших – 
10 и 5 человек соответственно) [9]. 

В 2018 г. зарегистрировано два эпидемиче-
ских очага (в августе – в МБДОУ «Детский сад 
№ 8 «Сказка»» г. Анива Сахалинской области 
и в сентябре – в МАДОУ «49 «Ласточка» г. Южно-
Сахалинска, с числом пострадавших – 4 и 14 детей 
соответственно). Следует отметить, что в первом 
эпидемическом очаге 2018 г. ЭВИ проявлялась 
только в катаральной форме, а во втором оча-
ге – преимущественно в виде серозно-вирусного 
менингита и в меньшей степени – в катаральной 
форме. 

При молекулярно-генетическом исследова-
нии проб от больных ЭВИ из вспышечных оча-
гов 2016 г. и 2017 г. был выявлен энтеровирус 
Коксаки А-6, а в 2018 г. – ЕСНО-9, дальнейшее 
распространение которых среди не иммунных 
к ним лиц привело к ухудшению эпидемической 
ситуации в целом по региону (табл. 1). Следует 

Таблица 1. Спектр неполиомиелитных энтеровирусов, циркулировавших в Сахалинской области в 2016–2018 гг. 
Table 1. The spectrum of non-polio enteroviruses circulating in the Sakhalin Region in 2016–2018

 
Тип ЭВ
Type of

enteroviruses

2016 2017 2018

Больные ЭВИ
Patients with 
enterovirus 

infection

Контактные
Contact

ООС 
Environmental 

objects

Больные ЭВИ
Patients with 
enterovirus 

infection

Больные ЭВИ 
Patients with 
enterovirus 

infection

Контактные
Contact

En
te

ro
vi

ru
s 

A

СА6 26 2 9

CA16 18

СА5 3

CA2 1 1  

CA4 2 1  

э/в71 1 3  

CA8 1

CA10 20  

En
te

ro
vi

ru
s 

B

Е6 1  

Е5 1

СВ5 1  

Е9 4 5 2

Е3 1

Е30 3 2

СА9 1

Е25 3

En
te

ro
vi

ru
s 

C СА1 3

CA19 1

C116 1

Всего
Total  40 4 1 43 27 2
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отметить, что на территории Сахалинской области 
энтеровирус Коксаки А-6 был выявлен в 2015 году 
у большинства лиц (у 6 из 21 человека), обследо-
ванных молекулярно-генетическим методом, и со-
вместно с Коксаки А-4 (ещё у 6 из 21 человека) 
вошел в число лидирующих типов. 

В 2016 г. энтеровирус Коксаки А-6 получил еще 
большее распространение, его удельный вес в эти-
ологической структуре возбудителей ЭВИ составил 
62,9% (95% ДИ 54,2–82,4). Данный возбудитель 
определялся как при спорадической, так и при 
вспышечной заболеваемости, зарегистрированной 
в МБДОУ №45 «Семицветик» г. Южно-Сахалинска. 

Продолжение циркуляции энтеровируса Кокса-
ки А-6 среди населения Сахалинской области 
в 2017 г. по всей видимости стало причиной раз-
вития групповой заболеваемости в другом дет-
ском дошкольном учреждении – в МБДОУ «Детский 
сад с. Молодежное» Тымовского района. В то же 
время в этиологическом пейзаже возбудителей 
ЭВИ, циркулирующих среди населения региона 
в 2017 г., отмечена смена лидирующего типа эн-
теровируса с Коксаки А-6 на Коксаки А-10, что от-
разилось и на структуре клинических проявлений 
заболевания. Так, если в 2016 г. у большинства 
больных регистрировались экзантемная форма 
(28,4%; 95% ДИ 21,0–35,8) и герпангина (27,6%; 
95% ДИ 20,2–35,0), то в 2017 г. явно преобладала 
герпангина (41,6% случаев; 95% ДИ 34,9–48,3). 
Серозно-вирусный менингит диагностировался 
лишь у небольшого числа больных, у 9 из 503 чело-
век в 2016 г. и у 16 из 504 в 2017 г. 

Эпидемический сезон ЭВИ 2018 г., помимо ро-
ста показателей спорадической и вспышечной за-
болеваемости ЭВИ среди населения Сахалинской 
области, характеризовался более ранним началом 
(в 2018 г. – в июле, а в 2017 г. – в августе). Пик 

заболеваемости ЭВИ отмечен в сентябре 2018 г., 
а окончание эпидемического сезона пришлось 
на ноябрь 2018 г. 

Всего в Сахалинской области в 2018 г. заре-
гистрировано 1085 случаев ЭВИ, что оказалось 
в 2,2 раза больше, чем в 2017 г. (рис. 2). Более 
того, в 2018 г. в данном регионе значительно (поч-
ти в 13,0 раз) возросло число случаев СВМ (по-
казатель инцидентности составил 42,9 на 100 тыс. 
населения), и его удельный вес в структуре кли-
нических проявлений ЭВИ оказался наибольшим 
(19,3%; 95% ДИ 16,9–21,9) за все годы наблюдения 
(2006–2018 гг.). Выявленные в 2018 г. особенно-
сти эпидемического процесса ЭВИ, скорее всего, 
были обусловлены появлением в спектре циркули-
рующих возбудителей ЭВИ энтеровирусов Коксаки 
А-16 и ЕСНО-9, причем последний из них, отличаю-
щийся выраженной нейротропностью, вызывал пре-
имущественно СВМ. В то же время, энтеровирус 
Коксаки А-16 был обнаружен у большинства боль-
ных ЭВИ (62,0%; 95% ДИ 44,3–79,7), обуславливая 
преимущественно клинику герпангины. 

Следует обратить внимание на то, что вирус 
Коксаки А-16 и ранее циркулировал среди населе-
ния региона, но выявлялся лишь в единичных слу-
чаях. Так, в 2015 г. он был выделен из материала от 
3 больных спорадической заболеваемостью ЭВИ.

Кроме того, начиная с 2006 г., энтеровирус 
Коксаки А-16 получил широкое распространение 
во многих субъектах Российской Федерации [10]. 
Он был идентифицирован у больных ЭВИ, зареги-
стрированных в разные годы в Нижнем Новгороде, 
Курске, республике Тыва, а также в субъектах 
Дальнего Востока: Амурской области, республике 
Саха (Якутия), Хабаровском и Приморском краях. 
При построении филогенетического дерева ока-
залось, что российские штаммы Коксаки А-16, 

Рисунок 2. Ежемесячная динамика заболеваемости ЭВИ в Сахалинской области в 2018 г. (абсолютные числа) 
в сравнении с 2017 г. и верхний показатель круглогодичной заболеваемости (ВПКЗ)
Figure 2. Monthly dynamics of EVI incidence in the Sakhalin region in 2018 (absolute numbers) compared with 2017 and 
the highest year-round incidence rate (ВПКЗ)

июнь июль август сентябрь октябрь ноябрь

2018 2017 ВПКЗ
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выявленные в 2006–2018 гг., вошли в состав двух 
геногрупп (B и D) с уровнем дивергенции нуклео-
тидных последовательностей 15% и более.

Штамм энтеровируса Коксаки А16 геногруппы 
D был впервые выделен в 2009 году в Перу и пред-
положительно возник в результате внутритиповой 
рекомбинации, рисунок 3 [11]. К этой геногруппе 
нами был отнесен один дальневосточный штамм 
Коксаки А-16 из Приморского края 2017 г., куда 
также вошли нижегородские и французские штам-
мы 2011 г. и 2012 г. 

Остальные российские штаммы оказались 
представителями геногруппы В, разделяющейся 

на геноварианты В1а и В1b, отличие между ко-
торыми определялось по уровню дивергенции ну-
клеотидных последовательностей, составлявшему 
7,0–12,0%. 

В состав геноварианта В1а вошли все иден-
тифицированные нами сахалинские штам-
мы Коксаки А-16 2018 г., один из трех штаммов 
2015 г., также выделенных в Сахалинской области, 
и ряд вирусов, циркулировавших в других регио-
нах РФ (в г. Нижнем Новгороде в 2006–2010 гг., 
г. Курске – в 2013 г., Амурской области – в 2014 г., 
Республике Тыва – в 2017 г.). Два других саха-
линских штамма 2015 г. вошли в состав Коксаки 

Рисунок 3. Филогенетическое дерево, построенное на основе анализа частичной (315 н.о.) нуклеотидной 
последовательности области VP1 генома штаммов вируса Коксаки А-16, с использованием алгоритма Marcov 
chain Monte Carlo, представленного в версии Beast v 1.8.1. Кружочками отмечены узлы апостериорной 
вероятности выше 0,95
Figure 3. Phylogenetic tree constructed on the basis of an analysis of the partial (315 nd) nucleotide sequence of the 
VP1 region of the genome of the Coxsackie A-16 virus strains using the Marcov chain Monte Carlo algorithm presented 
in Beast v 1.8.1. The circles mark the nodes of posterior probability above 0.95
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А-16 геноварианта B1b, включавшего также ви-
русы, выделенные в разные промежутки време-
ни в других регионах Дальнего Востока, Сибири 
и Приволжья (в Нижнем Новгороде в 2006–
2013 гг., Хабаровске – в 2014 г., 2017 г., 
Республике Саха (Якутия) – в 2014 г., Приморском 
и Красноярском краях – в 2017 г.). Данный факт 
свидетельствует о довольно длительной и распро-
страненной циркуляции Коксаки А-16 геногруппы 
В на территории России. Кроме того, вирусы Коксаки 
А-16 обоих геновариантов геногруппы В широ-
ко циркулировали и продолжают циркулировать 
в Китайской Народной Республике (КНР), имеющей 

довольно протяженную границу и тесные социаль-
но-экономические отношения с Россией. По данным 
литературы, именно в КНР вирусы Коксаки А-16, на-
ряду с энтеровирусами А71, Коксаки А-6 и Коксаки 
А-10, являются этиологической причиной многочис-
ленных вспышек герпангины, экзантемы полости 
рта и конечностей (HFMD) [12]. 

Как было показано выше, в 2018 г. в Сахалин-
ской области, кроме энтеровируса Коксаки А-16, 
у значительной части больных ЭВИ, проявляв-
шейся преимущественно в форме СВМ, в том 
числе у детей из 2-х очагов групповой заболевае-
мости, был выявлен новый для населения субъекта 

Рисунок 4. Филогенетическое дерево, построенное на основе анализа частичной (317 н.о.) нуклеотидной 
последовательности области VP1 генома штаммов вируса Е9, с использованием алгоритма Marcov chain Monte 
Carlo, представленного в версии Beast v 1.8.1. Кружочками отмечены узлы апостериорной вероятности выше 0,95
Figure 4. Phylogenetic tree based on the analysis of a partial (317 n.a.) nucleotide sequence of the VP1 region of the E9 
virus genome strains using the Marcov chain Monte Carlo algorithm presented in Beast version 1.8.1. The circles mark 
the nodes of the posterior probability above 0.95
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энтеровирус ЕСНО-9. По данным литературы, для 
данного вируса характерны клинические проявле-
ния преимущественно в виде серозного менингита 
[13]. Циркуляция данного типа энтеровируса была 
зафиксирована в 2018 г. и в других субъектах ДФО 
(Приморском и Хабаровском краях, Амурской об-
ласти). 

На реконструируемой нами филограмме дальне-
восточные вирусы ЕСНО-9 распределились по двум 
различным группам. Сахалинские штаммы ЕСНО-
9 2018 года вошли только в первую группу. Для 
них установлено генетическое родство с вирусами, 
циркулировавшими в 2016–2017 гг. в других субъ-
ектах РФ (Республике Саха-Якутия, Забайкальском 
и Красноярском краях), а также с палестинскими 
штаммами 2015 г. Кроме этого, филогенетический 
анализ выявил идентичность сахалинских вирусов 
ЕСНО-9 2018 г., выделенных от больных из очагов 
инфекции и от пациентов со спорадической за-
болеваемостью ЭВИ. Вторая группа ЕСНО-9 пред-
ставлена вирусами из Приморского края 2018 г. 
и хабаровскими штаммами 2016–2017 гг., а также 
таиландским штаммом 2017 года. В эту же груп-
пу вошли вирусы, идентифицированные в Индии 
в 2008–2010 гг. и в других регионах России 
в 2009–2014 гг. [13]. 

Заключение
В последние три года наблюдения (2016-2018) 

Сахалинская область является одной из неблагопо-
лучных территорий России по заболеваемости ЭВИ, 
уровни которой значительно превышают средние 
показатели по стране. Наряду с ростом инцидент-
ности, в анализируемый период в Сахалинской 
области стали ежегодно регистрироваться очаги 

групповой заболеваемости в детских образова-
тельных коллективах, возрос удельный вес герпан-
гины, экзантемных форм заболеваний, а в 2018 г. 
увеличилась и доля серозно-вирусного менингита.

Вполне вероятно, что ухудшение эпидемической 
обстановки по ЭВИ в Сахалинской области, осо-
бенно в 2018 г., было обусловлено широким рас-
пространением геноварианта В1а вируса Коксаки 
А-16, а также не циркулировавшего ранее 
на территории данного субъекта вируса ЕСНО-9, 
к которым у детского населения практически от-
сутствовал иммунитет. Данное предположение 
подтверждается преобладанием в 2018 г. в кли-
нической картине ЭВИ проявлений в виде гер-
пангины и экзантемы, характерных для Коксаки 
А-16, и серозно-вирусного менингита, присущего 
ЕСНО-9-инфекции. Тем не менее, для получения 
достоверных данных о причинах подъема заболе-
ваемости ЭВИ в Сахалинской области также необ-
ходим анализ природных и социальных факторов, 
способствующих передаче возбудителей, что будет 
являться предметом дальнейшего изучения.

Проведенный в ходе наблюдения филогенети-
ческий анализ обоих типов энтеровирусов, цирку-
лировавших в последние три года на территории 
Сахалинской области, продемонстрировал воз-
можность их российского и зарубежного проис-
хождения.

Для установления причинно-следственных 
связей при активизации эпидемического про-
цесса ЭВИ и проведения своевременных противоэ-
пидемических мероприятий в Сахалинской области 
необходим постоянный молекулярно-эпидемиоло-
гический мониторинг циркуляции энтеровирусов 
среди населения и в объектах внешней среды.
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