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Резюме 

Вариант Омикрон SARS-CoV-2 характеризуется высокой генетической 

изменчивостью, что сделало возможным появление большого количества его 

субвариантов, ряд из которых стал причиной резких подъемов 

заболеваемости. Изучение региональных особенностей эволюции вируса 

необходимо для глубокого понимания динамики пандемии, 

эпидемиологического прогнозирования и дальнейшего контроля за инфекцией 

COVID-19. Целью исследования было изучить генетические особенности и 

филодинамику геновариантов Омикрон на территории Северо-Западного 

федерального округа (СЗФО) в 2022–2024 гг. Проведено полногеномное 

секвенирование 2524 образцов SARS-CoV-2, выполнен анализ мутационного 

профиля доминирующих линий с подсчётом доли типичных и нетипичных 

несинонимичных замен, а также филогенетическая реконструкция и оценка 

локальной скорости эволюции. Подтверждена установленная ранее методом 

секвенирования фрагмента S-гена последовательная смена доминирующих 

линий: BA.1 → BA.2 → BA.5 → XBB (XBB.1.5, XBB.1.9, XBB.1.16) → JN.1 и 

её потомки «Флирт» (KS.1, KP.1, KP.3), отмечено устойчивое присутствие 

более 70 редких линий и рекомбинантов (XDA, XEC, XEL и др.) ежегодно. 

Скорость накопления нуклеотидных замен составила 8,02×10⁻⁴ на сайт в год, 

что соответствует глобальным оценкам скорости эволюции варианта Омикрон 

и существенно ниже, чем для исходного варианта вируса. При высоком уровне 

типичных мутаций (69,5–100%) в циркулировавших штаммах выявлены 

нетипичные замены, влияющие на связывание с рецептором и ускользание от 

иммунного ответа. Наибольшее количество нетипичных мутаций выявлено 

внутри линии BA.2 и может быть результатом локальной адаптации вируса.  

Таким образом, впервые для СЗФО реконструирована трёхлетняя картина 

эволюции SARS-CoV-2 варианта Омикрон. Высокое генетическое 

разнообразие и множественность циркулировавших вариантов подтверждают 

ключевую роль г. Санкт-Петербурга как транспортного хаба, а выявленные 
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нетипичные мутации указывают на возможную адаптацию вируса к 

особенностям локальной циркуляции. Полученные данные имеют значение 

для прогнозирования эпидемического процесса и оптимизации систем 

геномного надзора. 

 

Ключевые слова: COVID-19, SARS-CoV-2, полногеномное секвенирование, 

вариант Омикрон, мутации, скорость эволюции. 
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Abstract 

The Omicron variant of SARS-CoV-2 is characterized by high genetic variability, 

which has facilitated the emergence of a large number of its subvariants, several of 

which have caused sharp increases in morbidity. Studying the regional features of 

viral evolution is essential for a deep understanding of pandemic dynamics, 

epidemiological forecasting, and further control of the COVID-19 infection. The 

aim of this study was to investigate the genetic characteristics and phylodynamics 

of Omicron genetic variants in the Northwestern Federal District (NWFD) of Russia 

during 2022–2024. Whole-genome sequencing was performed on 2,524 SARS-

CoV-2 samples, followed by analysis of the mutational profile of dominant lineages, 

including the calculation of the proportion of typical and atypical non-synonymous 

substitutions, as well as phylogenetic reconstruction and assessment of the local 

evolutionary rate. The previously established sequential replacement of dominant 

lineages using S-gene fragment sequencing was confirmed: BA.1 → BA.2 → BA.5 

→ XBB (XBB.1.5, XBB.1.9, XBB.1.16) → JN.1 and its "FLiRT" descendants 

(KS.1, KP.1, KP.3). A persistent presence of over 70 rare lineages and recombinants 

(XDA, XEC, XEL, etc.) was noted annually. The nucleotide substitution rate was 

8.02×10⁻⁴ per site per year, which corresponds to global estimates of the Omicron 

variant's evolutionary rate and is significantly lower than that of the original virus 

variant. Despite a high proportion of typical mutations (69.5–100%) in the 

circulating strains, atypical substitutions affecting receptor binding and immune 

escape were identified. The highest number of atypical mutations was found within 

the BA.2 lineage and may result from local viral adaptation.  

 Thus, for the first time in the NWFD, a three-year evolutionary picture of the 

SARS-CoV-2 Omicron variant has been reconstructed. The high genetic diversity 

and multiplicity of co-circulating variants confirm the key role of St. Petersburg as 

a transport hub, while the identified atypical mutations indicate possible viral 

adaptation to local circulation conditions. The obtained data are valuable for 

forecasting the epidemic process and optimizing genomic surveillance systems. 
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1 Введение 1 

 SARS-CoV-2, возбудитель нового заболевания COVID-19, вызвавшего 2 

глобальную пандемию, является РНК-содержащим бетакоронавирусом, 3 

обладающим высокой скоростью эволюции и генетической изменчивостью, 4 

что представляет собой основную проблему в борьбе с инфекцией [1]. Первые 5 

случаи заболевания были зарегистрированы в Ухане (Китай) в декабре 2019 6 

года, а 11 марта 2020 года Всемирная организация здравоохранения (ВОЗ) 7 

объявила о пандемии [2]. 8 

 Быстрая эволюция вируса привела к появлению множества генетических 9 

линий, некоторые из которых, обладая повышенной трансмиссивностью и 10 

способностью ускользать от иммунного ответа, были классифицированы ВОЗ 11 

как варианты, вызывающие обеспокоенность (VOC). К ним 12 

последовательно относились варианты Альфа (B.1.1.7), Бета (B.1.351), Гамма 13 

(P.1), Дельта (B.1.617) и Омикрон [3-7]. Вариант Омикрон, впервые 14 

идентифицированный в ноябре 2021 года в Южной Африке и Ботсване, 15 

характеризовался появлением более 30 мутаций в гене спайк-белка по 16 

сравнению с исходным вариантом вируса, что обусловило его повышенную 17 

контагиозность и значительное снижение нейтрализующей активности 18 

антител [7,8]. В отличие от предыдущих вариантов, доминирование 19 

Омикрона сопровождалось интенсивной диверсификацией и эволюцией, что 20 

привело к одновременной циркуляции множества субвариантов (таких как 21 

BA.1, BA.2, BA.4, BA.5) и увеличению частоты рекомбинационных событий, 22 

примером чего является появление линии XBB [9,10]. Высокая изменчивость 23 

данного варианта остается ключевым фактором, осложняющим 24 

эпидемиологический прогноз и контроль за инфекцией. 25 

 На территории Российской Федерации, как и во всем мире, варианты 26 

Омикрон полностью вытеснили ранее циркулировавшие линии и в настоящее 27 

время являются единственным этиологическим агентом COVID-19 [11-13]. 28 
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Эпидемический процесс характеризуется выраженной пространственной 29 

неоднородностью. Так, в Центральном и Северо-Западном федеральных 30 

округах, где расположены крупнейшие транспортные узлы страны (г. Москва 31 

и г. Санкт-Петербург), традиционно фиксируется наибольшее число случаев и 32 

именно здесь обычно начинается распространение новых генетических 33 

вариантов вируса [13]. Мониторинг генетического разнообразия SARS-CoV-2 34 

в России осуществляется, в том числе, на основе полногеномного 35 

секвенирования с депонированием данных в национальную базу VGARus, что 36 

заложило основы национальной системы геномного эпидемиологического 37 

надзора [14]. Несмотря на накопленные данные, локальные особенности 38 

циркуляции и эволюции высокопластичного варианта Омикрон в отдельных 39 

регионах России, в частности в Северо-Западном федеральном округе, в 40 

течение продолжительного периода остаются недостаточно изученными. 41 

Такой анализ необходим для понимания динамики эпидемического процесса, 42 

оценки скорости смены субвариантов и прогнозирования развития 43 

эпидемиологической ситуации. 44 

 Цель исследования – изучить генетические особенности и 45 

филодинамику геновариантов Омикрон SARS-CoV-2 в Северо-Западном 46 

федеральном округе на основе результатов полногеномного секвенирования 47 

за период 2022–2024 гг. 48 

2 Материалы и методы 49 

Материал для исследования 50 

В ходе мониторинга генетического разнообразия SARS-CoV-2 в России с 51 

января 2022 года по декабрь 2024 года было собрано 16 008 мазков из 52 

носоглотки у пациентов с COVID-19, госпитализированных в больницы и 53 

медицинские центры в субъектах северо-запада России [15]. Мазки собирали 54 

в 500 мкл специальной транспортной среды или фосфатного буферного 55 

раствора (pH 7,0) и хранили при температуре -20 °C до момента анализа.  56 
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Экстракция РНК и исследования на основе ПЦР в реальном времени 57 

Экстракция РНК из мазков проводилась с использованием набора для 58 

экстракции ДНК/РНК «РИБО-преп» (AmpliSens®, Москва, Россия) в 59 

соответствии с рекомендациями производителя. ДНК/РНК элюировали 50 мкл 60 

элюционного буфера и хранили при температуре -70 °C. Тестирование 61 

нуклеиновых кислот проводили с использованием набора «COVID-19 Amp 62 

RT-PCR» (Санкт-Петербургский научно-исследовательский институт им. И. 63 

И. Пастера, Санкт-Петербург, Россия) в соответствии с рекомендациями 64 

производителя. 65 

Секвенирование геномов  SARS-CoV-2 66 

 Для полногеномного секвенирования отобрано 2524 образца, 67 

покрывающих 3-х летний период исследования. Секвенирование геномов 68 

проводилось на платформах Illumina Miseq с использованием авторской 69 

панели праймеров [12] и MGI DNBSEQ-G50. Библиотеки для платформы 70 

Illumina Miseq готовили с помощью набора TruSeq Nano DNA Kit с набором 71 

индексов TruSeq DNA CD Indexes Kit (Illumina Inc., Сан-Диего, Калифорния, 72 

США). Предварительно проводили обратную транскрипцию с 73 

использованием случайных гексапраймеров и набором Reverta-L 74 

(AmpliSens®, Москва, Россия) в соответствии с протоколом производителя. 75 

Образцы (кДНК) хранились при –20 °C. Реакции мультиплексной 76 

амплификации с «горячим стартом» проводили в общем объёме 25 мкл, 77 

содержащем 2 мкл кДНК, 0,1 мкМ каждого праймера и 12,5 мкл 2× BioMaster 78 

HS-Taq ПЦР-смеси (Биолабмикс, Новосибирск, Россия). Использовали 79 

следующие параметры термоциклирования: 95 °C в течение 3 мин; 35 циклов 80 

(93 °C в течение 10 с, 57 °C в течение 30 с, 72 °C в течение 30 с); и финальная 81 

элонгация (72 °C в течение 5 мин). Реакции проводили в термоциклере C1000 82 

Touch (Bio-Rad, Геркулес, Калифорния, США). Амплифицированные 83 

фрагменты смешивали, затем очищали с помощью набора AMPure XP 84 
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Purification Kit (Beckman Coulter, Великобритания) в соответствии с 85 

инструкцией производителя (соотношение образец:шарики 1:1). 86 

Концентрацию смеси фрагментов измеряли на флуориметре Qubit 4.0 87 

(Invitrogen, Уолтем, США) с использованием набора dsDNA HS Assay Kit 88 

(Invitrogen, Уолтем, США), а затем использовали для приготовления 89 

библиотек. Ампликоны в количестве 200 нг использовали в качестве 90 

исходного материала для каждой реакции приготовления библиотеки. Оценку 91 

качества финальных библиотек проводили на капиллярной системе QIAxcel 92 

Advanced (QIAGEN, Хильден, Германия); размеры фрагментов (вставка 93 

ампликона и секвенирующие адаптеры) составляли 420–450 п.н. Все 94 

библиотеки количественно оценивали с использованием флуориметра Qubit 95 

4.0 и набора Qubit dsDNA HS Assay Kit. Каждую библиотеку разводили до 10 96 

нМ и эквимолярно смешивали. Полученный пул денатурировали и разводили 97 

до конечной концентрации библиотеки 8 пМ. Секвенирование проводили с 98 

использованием реактивов MiSeq V3 (Illumina Inc., Сан-Диего, Калифорния, 99 

США) в режиме парных прочтений длиной 200 п.н (прямое и обратное 100 

чтение). 101 

Полногеномное секвенирование изолятов SARS-CoV-2 на приборе 102 

DNBSeq G50 было выполнено с использованием набора для приготовления 103 

библиотек на основе мультиплексной ПЦР ATOPlex RNA Multiplex PCR-based 104 

Library Preparation Set V3.1 (MGI Tech Co., Ltd., Шэньчжэнь, Китай) в 105 

соответствии с протоколом производителя. Вирусная РНК (10 мкл) 106 

использовалась в качестве исходного материала, для амплификации генома 107 

использовалась двухпробирочная система, каждая из двух пробирок 108 

содержала отдельный пул праймеров, которые в совокупности покрывали 109 

геном SARS-CoV-2 с получением 334 ампликонов средней около 180 п.н. 110 

Вслед за обратной транскрипцией, проводили мультиплексную ПЦР и 111 

присоединение баркодов. Объединённые ампликоны очищали с 112 

использованием MGIEasy DNA Clean Beads (MGI Tech., Ltd., Шэньчжэнь, 113 
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Китай) в соответствии с протоколом. Размер фрагментов в библиотеках 114 

оценивали на системе капиллярного электрофореза QIAxcel Advanced 115 

(QIAGEN, Хильден, Германия), подтверждая отсутствие адаптер-димеров и 116 

профиль размеров библиотеки, подходящий для секвенирования. 117 

Концентрацию библиотек оценивали с помощью флуориметрического метода 118 

(прибор Qubit 4.0 с набором dsDNA HS Assay Kit). Далее проводили 119 

денатурацию и циркуляризацию одноцепочечных фрагментов ДНК в 120 

соответствии с протоколом. Из полученных одноцепочечных кольцевых ДНК 121 

с помощью роллинг-циклической амплификации (RCA) формировали 122 

наношарики ДНК (DNA nanoballs, DNB), которые затем загружали на 123 

проточную ячейку. Секвенирование проводили на приборе MGI DNBSEQ-124 

G50 в режиме парных прочтений длиной 100 п.н. (PE100).  125 

Сборка геномов  126 

Качество чтений оценивалось с помощью программы FastQC v.0.11.9 127 

[16]. Для сборки геномов, полученных на платформе Illumina использовался 128 

следующий алгоритм. Необработанные чтения фильтровались с помощью 129 

Trimmomatic v.0.39 [17] для удаления адаптеров, нуклеотидов низкого 130 

качества и искаженных последовательностей на концах чтений. Сборка генома 131 

была выполнена путем сопоставления с эталонным геномом SARS-CoV-2 132 

(штамм Wuhan-Hu-1, номер доступа NCBI NC_045512.2) с использованием 133 

программы Bowtie 2 v.2.5.2 [18]. Для выявления вариантов и формирования 134 

консенсуса использовалось программное обеспечение samtools v.1.19.2 и 135 

bcftools v.1.19 [19]. Для сборки последовательностей, полученных с помощью 136 

платформы DNBSeq использовали алгоритм, рекомендованный 137 

производителем для сборки геномов  SARS-CoV-2, полученных с помощью 138 

библиотек ATOPlex RNA Library Prep Set (https://github.com/MGI-tech-139 

bioinformatics/SARS-CoV-2_Multi-PCR_v1.0).  140 
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Все последовательности геномов SARS-CoV-2 депонированы на 141 

платформу агрегирования результатов расшифровок генома возбудителей 142 

инфекционных и паразитарных заболеваний «VGARus». 143 

Анализ мутационного профиля SARS-CoV-2 и определение 144 

принадлежности к линии Рango  145 

Мутационный профиль полученных нуклеотидных последовательностей 146 

SARS-CoV-2 анализировали с помощью инструмента Nextclade [20]. 147 

Последовательности выравнивали относительно референсного генома Wuhan-148 

Hu-1 (NC_045512) и размещали на глобальном филогенетическом дереве 149 

Nextstrain. Для каждого образца определяли набор мутаций, кладу по 150 

номенклатуре Nextstrain и Pango линию.  151 

Анализ мутационного профиля доминирующих линий SARS-CoV-2 152 

проведён на основании подсчёта процента типичных и нетипичных мутаций в 153 

выборке для каждой из доминирующих линий. В рассмотрение взяты только 154 

замены, приводящие к замене аминокислоты; делеции, инсерции и 155 

синонимичные замены не учитывались. Для исключения ошибок 156 

секвенирования и сборки в расчёт включались только те мутации, которые 157 

встречались у трёх и более штаммов. Список типичных мутаций для каждой 158 

линии определён на основе профиля мутаций в штаммах конкретной линии по 159 

данным глобального анализа, представленного на платформе covSPECTRUM 160 

(https://cov-spectrum.org). 161 

Филогенетический анализ 162 

Последовательности выравнивали с помощью инструмента MAFFT 163 

v.7.520 [21], выравнивание было отредактировано (удалены плохо 164 

выровненные участки и гэпы) с помощью trimAl v.1.4.rev15 [22]. 165 

Филогенетическая реконструкция проведена с помощью метода 166 

максимального правдоподобия (Maximum Likelihood, ML), реализованного в 167 

https://cov-spectrum.org/
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программе IQ-TREE v3.0.1[23]. Модель нуклеотидных замен выбиралась 168 

автоматически на основе информационного критерия AIC. Построенное 169 

топологическое дерево подвергалось временной рекалибровке с 170 

использованием алгоритмов, реализованных в библиотеке TreeTime v0.11.5 на 171 

основе дат сбора образцов, указанных в метаданных. Для оценки соответствия 172 

данных модели строгих молекулярных часов была выполнена root-to-tip 173 

регрессия. Дальнейший филогенетический анализ проводился с 174 

использованием инструмента Augur [24]. Итоговое дерево экспортировалось 175 

в формат JSON для интерактивной визуализации и анализа с помощью 176 

инструмента Auspice, веб-интерфейса платформы Nextstrain 177 

(https://docs.nextstrain.org/projects/auspice/en/stable/). 178 

3 Результаты 179 

 В ходе еженедельного мониторинга геновариантов в СЗФО за 2022-2024 180 

гг. было получено и депонировано в национальную базу VGARus 2524 181 

последовательности с покрытием генома более 50%, 99% 182 

последовательностей имели покрытие генома 80% и выше. 912 183 

последовательностей получено в результате сборки чтений, полученных на 184 

приборе MGI DNBSEQ-G50, 1612 — в результате сборки чтений, 185 

полученных на приборе Illumina Miseq. В 2022 г. было получено 1773 186 

последовательностей, в 2023 г. – 466, в 2024 г. – 285. Уменьшение числа 187 

секвенированных образцов связано со снижением заболеваемости и 188 

уменьшением количества поступающих на исследование образцов.  189 

На основании выборки полногеномных последовательностей можно 190 

констатировать, что в 2022 г. на фоне распространения варианта Омикрон в 191 

СЗФО циркулировал вариант Дельта линий AY. 121, AY. 122 и AY. 126, с 192 

доминированием линии AY. 122. Другие последовательности принадлежали к 193 

геноварианту Омикрон различных сменяющихся линий. В 2022 г. 194 

доминировали геноварианты линий BA.1, BA.1.1, BA.2, BA.5.2, на их долю 195 
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приходилось более 50 % всех выявленных геновариантов. Общее 196 

разнообразие выявленных геновариантов составило 102, большинство из 197 

которых были представленных единичными последовательностями, в 198 

основном производными линий BA.5, BA.2, BA.1, также циркулировали и 199 

рекомбинантные геноварианты. В 2023 году наибольшее количество 200 

последовательностей принадлежало рекомбинантному геноварианту 201 

XBB.1.9.1 (23%) и геноварианту BA.5.2 (9%). Более 50 % составили редкие 202 

варианты, представленные менее чем 1% в выборке. Всего выявлено 105 203 

различных сублиний по классификации Pango. В 2024 г доминирующей 204 

линией стала JN.1 (18%), на втором месте линия KS.1 (8%), на третьем 205 

рекомбинантная линия XDA (6%). Почти 50 % составили варианты, 206 

представленные менее чем 1% в выборке. Всего выявлено 82 различные 207 

сублинии по классификации Pangoline.  208 

Ранее изучение динамики геновариантов SARS-CoV-2 на территории 209 

Северо-Западного федерального округа проведено с использованием 210 

секвенирования фрагмента гена спайк-белка методом Сэнгера и 211 

изучением более 16 тыс. образцов [15]. Динамика смены геновариантов 212 

SARS-CoV-2 на территории Северо-Западного федерального округа в 213 

период 2022–2024 гг., реконструированная на основании анализа 2524 214 

полных и почти полных последовательностей геномов вируса, 215 

представлена на рисунках 2–4. В 2022 г. эпидемический процесс в СЗФО 216 

характеризовался последовательной и быстрой сменой доминирующих 217 

генетических линий варианта Омикрон, а также полным вытеснением ранее 218 

циркулировавшего варианта Дельта. В январе-феврале 2022 г. наблюдалось 219 

сосуществование двух вариантов: варианта Дельта (линии AY.122 и AY.126) 220 

и варианта Омикрон BA.1 и его субвариантов и появлением варианта Омикрон 221 

BA.2. Далее произошло вытеснение варианта Дельта (единичные штаммы 222 

циркулировали до сентября 2022 г), сукцессия генетических вариантов 223 

Омикрон и увеличение числа одновременно циркулирующих вариантов. 224 
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Доминирование линии BA.2 в июле сменилось доминированием субвариантов 225 

линии BA.5, с нарастанием количества его потомков (BE*, BF*, BQ*, BM*, 226 

BN*, CK*, CL*). Выявлены единичные представители линии BA.4, 227 

циркулировавшие в июне-августе. Не более 3 % составляли рекомбинанты 228 

линий XAD, XAP, XAR, XAW, XAZ, XM и XBB.1. 229 

 В 2023 году генетическое разнообразие SARS-CoV-2 характеризовалось 230 

циркуляцией различных сублиний Омикрон. В начале 2023 года 231 

доминировали сублинии BA.5 (BA.5.1 и BA.5.2), ранее характеризуемые как 232 

линия BA.5 с дополнительными мутациями в S-белке. Весной наблюдалось 233 

быстрое увеличение доли рекомбинантных вариантов XBB (наиболее 234 

многочисленные линии XBB.1.5 «Кракен» и XBB.1.9) и их потомков линий 235 

FL. С апреля выявляются последовательности варианты XBB.1.16 «Арктур», с 236 

сентября присоединились новые сублинии EG.5 «Эрис», в ноябре-декабре – 237 

FL.1.5.1 «Форнакс». К концу года количество циркулирующих линий в 238 

выборке достигло максимума (23 в ноябре и 22 в декабре), выявлены 239 

различные линии FL*, G*, H*, J*, K*, L* и рекомбинантные линии с 240 

доминированием XBB.1.16 «Арктур» (до 23,5 % в выборке декабря).  241 

В 2024 г. отмечено вытеснение линий XBB-группы линией JN.1 и её 242 

сублиниями. Максимальное количество одновременно циркулирующих 243 

сублиний отмечается в январе-марте (22 — в январе, 18 — в феврале, 20 — в 244 

марте) с последующим определением доминирующих линий: JN.1 и ее 245 

сублинии, начиная с июля началось доминирование потомков линии JN.1: 246 

KS.1 и близких ей KP.1, KP.2, KP.3, LB.1, получивших название группа 247 

штаммов «Флирт». Среди рекомбинантных линий к концу года доминировали 248 

линии XEC и XEL, тогда как на протяжении года встречались и другие 249 

рекомбинантные варианты, включая XBB.1.5, XBB.1.16 и XBB.1.9. 250 

Таким образом, за период 2022–2024 гг. в СЗФО наблюдалась 251 

характерная для эволюции SARS-CoV-2 динамика: от доминирования 252 
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отдельных линий варианта «Омикрон» и остаточной циркуляции варианта 253 

«Дельта» в 2022 г. к высокому разнообразию рекомбинантных и субвариантов 254 

в 2023–2024 гг. Несмотря на смену доминирующих линий (BA.1, BA.2, BA.5.2 255 

в 2022 г. → XBB.1.5, XBB.1.9, XBB.1.16 в 2023 г. → JN.1, KS.1 в 2024 г.), 256 

фиксируется устойчивое присутствие множества редких вариантов (более 70 257 

сублиний в 2023-2024 гг.), включая рекомбинантные формы, что 258 

свидетельствует о непрерывной эволюции вируса и интродукции новых 259 

генетических клад в регион.    260 

Для филогенетического анализа было выбрано 2077 последовательностей 261 

с покрытием генома более 95 %. Соответствие между двумя основными 262 

системами генетической классификации вариантов коронавируса SARS-CoV-263 

2 — кладами Nextstrain и линиями Pango, выявленными в анализируемой 264 

выборке, приведены в таблице 1.  Количество линий Pango в анализируемой 265 

выборке составило 225, которые вошли в 25 клад по классификации Nextstrain. 266 

Дополнительно указаны варианты, которые в разное время относились к 267 

категориям VOC (вариант, вызывающий обеспокоенность), VOI (вариант, 268 

вызывающие интерес) или VUM (вариант под наблюдением) по 269 

классификации Всемирной организации здравоохранения 270 

(https://www.who.int/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants). Отдельной 271 

группой выделены рекомбинантные линии, генетические химеры, 272 

возникающие при коинфекции двумя разными вариантами. Для других 273 

рекомбинантных линий, которые на определенных этапах развития пандемии 274 

доминировали или имели статусы VOI и VUM, были присвоены отдельные 275 

клады Nextstrain: клады 22F, 23A, 23B, 23D, 23E, 24D, 24F.   276 

При филогенетической реконструкции группировка в соответствии с 277 

линиями Pango прослеживается, для лучшего разрешения финального дерева 278 

была выбрана цветовая окраска в соответствии с кладам Nextstrain (рис. 5). В 279 

результате проведения датированной филогении можно оценить время 280 
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внедрения каждой клады в регион и период ее циркуляции. Анализ 281 

доминирующих клад за трехлетний период выявил следующие 282 

закономерности: клада 21K (BA.1/BA.1.1) занесена в ноябре 2021 г., 283 

циркулировала до сентября 2022 г.; клада 21L (BA.2): появилась в регионе в 284 

декабре 2021 г. и сохранялась наиболее длительно — до октября 2024 г.; клада 285 

22B (BA.5) занесена в ноябре 2021 г., завершила циркуляцию в ноябре 2023 г.; 286 

клада 23B (XBB.1.16 и родственные ей) занесена в январе 2023 г., 287 

циркулировала до марта 2024 г.; клада 23D (XBB.1.9.1, FL, EG.5 и 288 

родственные им) появилась в декабре 2022 г., присутствовала до марта 2024 289 

г. Доминирующая в 2024 г. клада 24A (JN.1 и ее потомки) занесена в июне 290 

2023 г. и продолжала циркулировать на протяжении всего 2024 г. Первый 291 

штамм варианта Омикрон был официально зарегистрирован в декабре 2021 г.  292 

[12], однако нельзя исключать его более раннюю скрытую циркуляцию. 293 

При этом не отмечено формирования локальных кластеров в отдельных 294 

субъектах: на территории СЗФО равномерно циркулировали штаммы 295 

различных линий. Большинство образцов группируется вокруг линии 296 

регрессии, что указывает на наличие темпорального сигнала и 297 

выполнение допущения молекулярных часов (рис. 6).   298 

Коэффициент детерминации (R²) root-to-tip регрессии составил 0,79, 299 

что указывает на умеренно выраженный молекулярно-часовой сигнал в 300 

анализируемых данных и позволяет использовать линейную регрессию 301 

для оценки скорости эволюции. Метод root-to-tip регрессии без поправки 302 

на филогенетическую ковариацию дал оценку скорости эволюции 8,02 × 303 

10⁻⁴ замен/сайт/год. При учёте ковариации (общего происхождения 304 

образцов) значение R² снизилось до 0,37, что указывает на существенную 305 

гетерогенность скоростей между эволюционными линиями.  306 

На рисунке 7 представлен скайлайн-плот, иллюстрирующий динамику 307 

эффективного размера популяции (генетического разнообразия вируса) во 308 
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времени на основе метода максимального правдоподобия. В начале 2022 года 309 

происходит резкий подъём, что соответствует всплеску заболеваемости и 310 

появлению высоко трансмиссивного варианта Омикрон в популяции. Затем 311 

следует кратковременное снижение, после чего снова фиксируется 312 

значительный пик в середине 2022 г., совпадающий со сменой 313 

доминирующего варианта на ВА.5.2. К 2023 г. значения снижаются, 314 

наблюдается небольшой пик в начале 2023 г., ассоциированный со всплеском 315 

вариабельности и сменой доминирующего штамма. В 2024 г. наблюдается еще 316 

один пик, соответствующий по времени периоду высокой вариабельности 317 

циркулирующих штаммов. К концу 2024 г. показатель демонстрирует 318 

снижение эффективного размера популяции. 319 

Анализ мутационного профиля основных доминирующих в СЗФО линий 320 

варианта Омикрон показал, что для всех анализируемых линий доля 321 

типичных, характерных для конкретной линии мутаций, в штаммах из 322 

СЗФО оказалась высокой и составила от 69,5% (BA.2) до 100 % (BA.1, BA.1.1, 323 

BA.2, BA.5.2, XBB.1.9.1, JN.1, KS.1). Это подтверждает корректность 324 

отнесения исследованных последовательностей к соответствующим линиям 325 

Pango и свидетельствует о том, что глобальные мутационные профили, 326 

депонированные в covSPECTRUM, в целом воспроизводятся в региональной 327 

выборке. В то же время в каждой из линий были выявлены нетипичные 328 

мутации: замены, не входящие в эталонный профиль линии, но 329 

присутствующие у трёх и более штаммов в изученной выборке. Характер и 330 

частота таких мутаций различались между линиями.  331 

Наибольшее количество дополнительных мутации отмечено в 332 

неструктурной части генома. Полный перечень нетипичных мутаций 333 

(включая ORF1a, ORF1b, ORF3a, ORF7a, ORF8, ORF9b, N, M) представлен в 334 

Приложении 1. В структуре S-гена наибольшая доля нетипичных мутаций 335 

зафиксирована у сублинии BA.2 (до 30,5%), минимальная — у XBB.1.16 (2,8–336 

8,1%). Среди мутаций в S-гене наиболее высокую представленность показали 337 
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S:K113R в XBB.1.16 (72,0%), S:T323I в XBB.1.5 (40,9%),  S:F490S и S:V1129I 338 

в JN.1 (по 17,5%). Дополнительные мутации в области рецептор-339 

связывающего домена (RBD, 319-541 позиции S-гена) выявлены у сублиний 340 

BA.2, BA.5.2, XBB.1.5, XBB.1.9.1 и JN.1.  341 

4 Обсуждение  342 

 Проведённое полногеномное секвенирование образцов SARS-CoV-2, 343 

собранных в Северо-Западном федеральном округе в течение 2022–2024 гг., 344 

позволило впервые детально охарактеризовать региональную динамику 345 

генетического разнообразия варианта Омикрон на временном отрезке в три 346 

года. Полученные данные свидетельствуют о непрерывной эволюции вируса, 347 

характеризующейся последовательной сменой доминирующих линий и 348 

одновременным присутствием многочисленных редких вариантов, включая 349 

рекомбинантные формы. 350 

 В 2022 году в СЗФО наблюдалась следующая картина: быстрое 351 

вытеснение варианта Дельта (линии AY.122, AY.126) вариантом Омикрон с 352 

последовательным доминированием сублиний BA.1, BA.2 и, с середины года, 353 

BA.5. Эта сукцессия совпадает с данными глобального эпидемиологического 354 

надзора, где BA.5 и её производные (BA.5.1, BA.5.2, BE*, BF*, BQ*, BN*, CK*, 355 

CL*) стали доминировать начиная с лета 2022 года [25]. В 2023 году на первый 356 

план вышли рекомбинантные варианты линии XBB (XBB.1.5 «Кракен», 357 

XBB.1.9, XBB.1.16 «Арктур») и их потомки (EG.5 «Эрис», FL.1.5.1 358 

«Форнакс»), что отражает глобальный тренд увеличения доли рекомбинантов, 359 

обладающих повышенной способностью ускользать от иммунного ответа 360 

[9,10]. Начиная с 2024 года доминирующее положение заняла линия JN.1 и её 361 

потомки (KS.1, KP.1, KP.2, KP.3, LB.1 – так называемые штаммы «Флирт»), 362 

что также согласуется с международными данными о быстром 363 

распространении этих вариантов [26]. 364 

 Ранее была проведена оценка динамики циркулирующих геновариантов 365 

SARS-CoV-2 в Северо-Западном федеральном округе за тот же период (2022–366 
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2024 гг.) с использованием секвенирования фрагмента S-гена по Сэнгеру на 367 

выборке из 16 008 образцов [15]. Несмотря на то, что полногеномное 368 

секвенирование позволяет точно определить циркулирующий геновариант на 369 

основании полного спектра мутаций, сравнение данных, полученных двумя 370 

методами, показало высокую степень корреляции в определении 371 

последовательности смены доминирующих линий варианта Омикрон. Оба 372 

подхода зафиксировали: вытеснение варианта Дельта линией BA.1 в январе–373 

феврале 2022 г., последующее доминирование BA.2 (весна–лето 2022 г.), 374 

смену на BA.4/BA.5 во второй половине 2022 г., распространение 375 

рекомбинантных вариантов XBB (2023 г.) и, наконец, переход к линии JN.1 и 376 

её потомкам KS.1, KP.1–KP.3 (2024 г.). Сезонные подъёмы заболеваемости 377 

совпадают с периодами смены субвариантов, выявленными при 378 

полногеномном секвенировании, что подтверждает методологическую 379 

обоснованность использования секвенирования по Сэнгеру для рутинного 380 

эпидемиологического мониторинга и выявления доминирующих линий и 381 

вариантов вызывающих обеспокоенность (линии VOC). Таким образом, 382 

сочетание двух подходов: скрининг больших выборок по Сэнгеру и 383 

полногеномное секвенирование отдельных выборок штаммов – является 384 

оптимальной стратегией для эпидемиологического надзора в условиях 385 

ограниченных ресурсов.  386 

 Важно отметить, что наряду со сменой доминирующих линий в регионе 387 

постоянно циркулировало большое количество редких линий (более 70 в 388 

2023–2024 гг.), что указывает на множественные независимые интродукции 389 

вируса, вероятно, через крупные транспортные узлы – г. Санкт-Петербург и г. 390 

Москва [12]. Отсутствие локальных филогенетических кластеров, 391 

привязанных к конкретным субъектам СЗФО, подтверждает равномерное 392 

распространение штаммов и высокую степень перемешивания популяции 393 

вируса внутри округа. 394 
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 Отдельного внимания заслуживают рекомбинантные варианты, доля 395 

которых в отдельные периоды достигала более 60% (XBB.1.16.). Их 396 

происхождение связано с коинфекцией двумя различными субвариантами 397 

Омикрона и последующей гомологичной рекомбинацией. Наиболее успешные 398 

рекомбинанты (XBB, XEC) приобрели селективные преимущества за счёт 399 

комбинации мутаций в S-белке, обеспечивающей ускользание от 400 

нейтрализующих антител при сохранении высокой аффинности к рецептору 401 

ACE2 [27,28]. Выявление в СЗФО широкого спектра рекомбинантных линий 402 

(XBB*, XAP, XAR, XAW, XAZ, XDA, XDD, XDP, XE, XEJ, XEL и др.) 403 

свидетельствует о том, что на территории округа одновременно 404 

циркулировало множество рекомбинантных линий разного 405 

происхождения, что отражает как интенсивный занос извне, так и 406 

возможные локальные события рекомбинации, и подчёркивает 407 

необходимость постоянного мониторинга этой группы вариантов. 408 

 Штамм Омикрон изначально появился как вариант с более чем 30 409 

мутациями в спайк-белке по сравнению с исходным уханьским вирусом, 410 

что рассматривается как основная причина его повышенной 411 

трансмиссивности, контагиозности и способности уклоняться от 412 

поствакцинального и постинфекционного иммунитета [29]. Проведённый 413 

анализ мутационного профиля доминирующих линий варианта Омикрон, 414 

циркулировавших в Северо-Западном федеральном округе в 2022–2024 гг., 415 

выявил высокую долю типичных мутаций в исследованных штаммах, что 416 

подтверждает корректность их отнесения к соответствующим линиям Pango. 417 

В то же время обнаружен ряд нетипичных замен, встречающихся у трёх и 418 

более образцов, что свидетельствует о наличии региональных особенностей 419 

эволюции вируса. 420 

 Проведённый анализ выявил вариабельность в мутационном профиле 421 

доминировавших сублиний варианта Омикрон. Сублиния BA.2 422 

характеризовалась максимальной долей нетипичных мутаций (до 30,5%) и 423 



ГЕНЕТИЧЕСКИЕ ОСОБЕННОСТИ ВАРИАНТА ОМИКРОН 

GENETIC CHARACTERISTICS OF OMICRON VARIANT                          10.15789/2220-7619-GCO-18218 

Russian Journal of Infection and Immunity                                       ISSN 2220-7619 (Print)  

                                                                                                                 ISSN 2313-7398 (Online) 
 

наибольшим их количеством, что может указывать на более высокую 424 

эволюционную пластичность. Этот феномен согласуется с данными о том, что 425 

BA.2 быстро вытеснила BA.1 во многих регионах мира, возможно, благодаря 426 

своей повышенной трансмиссивности и пластичности генома [30].  427 

 Напротив, сублинии XBB.1.16 и XBB.1.5 демонстрировали высокую 428 

консервативность (доля нетипичных мутаций 2,8–8,1% и 3,2–10,5% 429 

соответственно), однако именно в этих линиях выявлены нетипичные мутации 430 

S-белка с высокой представленностью — S:K113R (72,0%) и S:T323I (40,9%), 431 

что свидетельствует о селективных преимуществах этих замен. XBB.1.5, 432 

известный как «Кракен», характеризовался мутационной стабильностью, что, 433 

вероятно, способствовало его длительной циркуляции. В то же время было 434 

показано, что сублинии XBB, XBB.1, XBB.1.5 и XBB.1.6 имеют сходное 435 

сродство к рецептору ACE2, что указывает на конвергентную эволюцию этих 436 

линий [30].  437 

 Интерес представляют мутации S-белка, ассоциированные с иммунным 438 

уклонением и повышенной трансмиссивностью. У сублинии BA.2 обнаружена 439 

мутация S:L452R (0,7%). Эта замена хорошо известна по варианту Дельта и, 440 

как показано, передаёт способность уклоняться от антительного ответа, что 441 

способствовало быстрому распространению вариантов, её несущих (He et al., 442 

2022). У сублинии JN.1 выявлена мутация S:G339R (5,3%) находится в 443 

рецептор-связывающем домене (RBD), который отвечает за прикрепление 444 

вируса к клеткам человека. Показано, что помимо влияния на связывание с 445 

рецептором, наличие этой мутации влияет на эффективность терапевтических 446 

моноклональных антител (Ren et al., 2023). Мутация P681H выявлена у 447 

штаммов линии KS.1 (12,5%) и локализована в сайте расщепления фурином 448 

S1/S2 и ассоциирована с повышенной инфекционностью и скоростью 449 

проникновения в клетку [30,31].   450 

 При этом большинство нетипичных замен локализованы в 451 

неструктурном гене ORF1a, что может отражать адаптацию вируса на уровне 452 
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репликационного комплекса. Высокая вариабельность ORF1a, кодирующего 453 

неструктурные белки (nsp1-16), играющие ключевую роль в репликации, 454 

транскрипции и антагонизме врождённого иммунитета, подтверждается 455 

многочисленными исследованиями и может иметь важное функциональное 456 

значение для адаптации вируса [32]. Полученные данные подчеркивают, что 457 

эволюция Омикрон в регионе сопровождалась не только накоплением 458 

известных маркерных мутаций, но и возникновением сублиний-специфичных 459 

замен, часть из которых достигла высоких частот в популяции. 460 

 Оценка скорости накопления замен (8,02×10⁻⁴ на сайт в год) близка к 461 

ранее рассчитанным для Омикрона (5,02–5,61×10⁻⁴) [33,34] и на порядок ниже, 462 

чем для исходного варианта вируса в 2020 г. (1,79-1,83×10−3) [35]. 463 

Филогенетический анализ позволил установить время заноса основных клад в 464 

регион. Анализ полногеномных последовательностей также позволяет 465 

говорить, о резком подъеме эффективного размера популяции в начале 2022 г. 466 

(«вспышка Омикрона»), кратковременном снижении и новом пике в середине 467 

2022 г. (смена BA.2 на BA.5). Далее наблюдается постепенная стабилизация 468 

на среднем уровне с небольшими волнами, что согласуется с предположением 469 

о переходе COVID-19 в типу циркуляции, сходному с эндемичным.  470 

 К ограничениям исследования можно отнести неравномерное 471 

количество образцов по годам (1773 образцов в 2022 г., 466 - в 2023 г., 285 - в 472 

2024 г.), что связано со снижением заболеваемости COVID-19 и изменением 473 

интенсивности тестирования, что могло повлиять на оценку доли редких 474 

вариантов и скорости мутаций. Недостаточность выборки для каждого из 11 475 

субъектов СЗФО не позволила провести анализ в отдельных субъектах и 476 

установить наличие временной задержки в распространении вариантов в 477 

зависимости от удаленности от крупных транспортных хабов, являющихся 478 

основным источником заноса штаммов.  479 

 Таким образом, впервые для Северо-Западного федерального 480 

округа на основе полногеномного секвенирования за трёхлетний период 481 
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(2022–2024 гг.) реконструирована картина эволюции варианта Омикрон. 482 

Установлены хронологические рамки последовательной смены 483 

доминирующих линий (BA.1 → BA.2 → BA.5 → XBB → JN.1 и её 484 

потомков), определена скорость накопления нуклеотидных замен 485 

(8,02×10⁻⁴ на сайт в год) и охарактеризована временная динамика 486 

эффективного размера популяции вируса с двумя пиками в 2022 году и 487 

последующими флуктуациями. Полученные данные расширяют 488 

понимание об адаптации коронавируса и локальных особенностях его 489 

циркуляции на Северо-Западе России, что имеют практическое значение 490 

для прогнозирования сценариев эпидемического процесса, оптимизации 491 

систем геномного надзора и оценки рисков заноса новых линий вируса. 492 

 Источник финансирования: авторы заявляют об отсутствии внешнего 493 

финансирования при проведении данного исследования.  494 

 Конфликт интересов: авторы заявляют об отсутствии конфликта 495 

интересов, связанных с публикацией данной статьи. 496 
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ТАБЛИЦЫ 

 

Таблица 1.  Соотношение клад  Nextstrain и линий  Pango в выборке штаммов 

из СЗФО 

Table 1.  Relationship of Nextstrain clades to Pango lineages in the NWFD strain 

sample 

N 

Клада 

Nextstrain  

Clade 

Nextstrain 

Линия Pango 

Pango lineage 

Линии, 

отнесенные к 

VOC, VOI и 

VUM 

Lineages 

classified as 

VOC, VOI, and 

VUM 

1 21K 

BA.1, BA.1.1,BA.1.1.10, BA.1.1.11, 

BA.1.1.14, BA.1.1.15,  BA.1.17, BA.1.17.2, 

BA.1.18, BA.1.20 BA.1 

2 21L 

BA.2, BA.2.1, BA.2.10, BA.2.23, BA.2.3, 

BA.2.37, BA.2.51, BA.2.54, BA.2.56, BA.2.9, 

CM.8.1 

  BA.2 

3 22A BA.4, BA.4.1 BA.4 

4 22B 

BA.5, BA.5.1, BA.5.1.10, BA.5.1.12, 

BA.5.1.19, BA.5.1.2, BA.5.1.22, BA.5.1.23, 

BA.5.1.24, BA.5.1.3, BA.5.1.30, BA.5.1.4, 

BA.5.1.9, BA.5.2, BA.5.2.1, BA.5.2.16, 

BA.5.2.20, BA.5.2.21,BA.5.2.24, BA.5.2.26, 

BA.5.2.27, BA.5.2.28, BA.5.2.32, BA.5.2.33, 

BA.5.2.44, BA.5.2.56, BA.5.2.6, BA.5.2.60, 

BA.5, BA.5.1, 

BA.5.2, BF.7 



ГЕНЕТИЧЕСКИЕ ОСОБЕННОСТИ ВАРИАНТА ОМИКРОН 

GENETIC CHARACTERISTICS OF OMICRON VARIANT                          10.15789/2220-7619-GCO-18218 

Russian Journal of Infection and Immunity                                       ISSN 2220-7619 (Print)  

                                                                                                                 ISSN 2313-7398 (Online) 
 

BA.5.2.61, BA.5.2.62, BA.5.2.7, BA.5.3.1, 

BA.5.6, BA.5.9, BE.1, BE.1.1, BF.28, BF.35, 

BF.36, BF.5, BF.7, BF.7.5, BF.7.6, BT.2, 

CK.1, CL.1, CL.1.2, CP.8 

5 22C BA.2.12.1 BA.2.12.1 

6 22D 

BA.2.75, BA.2.75.1, BA.2.75.2, BM.1.1.3, 

BN.1.2.8, BN.1.3, BN.3.1, BY.1 BA.2.75, BN.1 

7 22E BQ.1.1, BQ.1.1.58, BQ.1.25.1 BQ.1 / BQ.1.1 

8 22F 

FY.5.1.1, FY.5.2, XBB.1, XBB.1.14, 

XBB.1.14.1, XBB.1.17.2, XBB.1.22, 

XBB.1.37.1, XBB.1.38.1, XBB.1.42.1, 

XBB.2.4,  XBB.2.9  

9 23A 

XBB.1.5, XBB.1.5.12, XBB.1.5.24, 

XBB.1.5.24 XBB.1.5 

10 23B 

FU.1, GY.1, JF.1.1, JF.4, XBB.1.16, 

XBB.1.16.1, XBB.1.16.11, XBB.1.16.13, 

XBB.1.16.17, XBB.1.16.28, XBB.1.16.8 XBB.1.16 

11 23C CH.1.1.11, CH.1.1.2, GP.2 CH.1.1 

12 23D 

EG.1, EG.1.6, EG.10.1.1, EG.4, FL.1.5, 

FL.1.5.1, FL.8, FL.14, FL.2, FL.2.3, FL.24, 

FL.24.1, FL.25, FL.33.1, FL.38, FL.39, FL.4, 

FL.4.5, FL.5, HN.4, KC.1, XBB.1.9, 

XBB.1.9.1,XBB.1.9.2, XBB.1.9.3, XBB.1.9.5 

XBB.1.9, 

FL.1.5.1  

13 23E 

GE.1, GE.1.1, GE.1.2, GJ.3, GS.4.1, GS.4.1.1, 

JU.1, XBB.2.3, XBB.2.3.11, XBB.2.3.2, 

XBB.2.3.5, XBB.2.3.8  

14 23F 

EG.5.1.1, EG.5.1.11, EG.5.1.3, HK.17, HK.26, 

HK.30, HV.1, JG.3, JR.1.1 EG.5. 

15 23G GK.1  
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16 23H HK.3  

17 23I JN.18  

18 24A 

JN.1, JN.1.1, JN.1.13.1, JN.1.18, JN.1.18.2, 

JN.1.19, JN.1.22, JN.1.32, JN.1.34, JN.1.39, 

JN.1.4, JN.1.4.5, JN.1.4.7, JN.1.65, JN.1.64, 

JN.1.7, JN.1.8, KS.1, KS.1.1.1, KS.1.1.2, 

KS.1.5, KS.2, LB.1, LB.1.3, LB.1.4, LE.1, 

LQ.3, LZ.5 

JN.1 и его 

потомки 

JN.1 and its 

descendants 

 

19 24B 

KP.1.1.1, KP.1.1.3, KP.2.1, KP.2.10, KP.2.2, 

LP.5 

KP.1,  KP.2 

варианты  

«Флирт» 

"FLiRT" 

variants 

20 24C KP.3, MY.1  

21 24D XDV.1  

22 24E KP.3.1.1, MC.13, MC.16, MC.6 

KP.3.1.1 вариант  

«Флирт» 

"FLiRT" 

variants 

23 24F XEC, XEC.2 XEC 

24 24G KP.2.3  

25 24H LF.7.1, LF.7.1.3, LF.7.3, QA.2, QA.3  

26 

Рекомбина

нтные 

линии 

recombinant 

lineages 

XAP, XAR, XAW, XAZ, XDA, XDD, 

XDD.1.1, XDP.1, XEJ, XEJ.1, XEJ.3, XEL, 

XM  

 



ГЕНЕТИЧЕСКИЕ ОСОБЕННОСТИ ВАРИАНТА ОМИКРОН 

GENETIC CHARACTERISTICS OF OMICRON VARIANT                          10.15789/2220-7619-GCO-18218 

Russian Journal of Infection and Immunity                                       ISSN 2220-7619 (Print)  

                                                                                                                 ISSN 2313-7398 (Online) 
 

Таблица 2.  Мутационный профиль доминирующих сублиний варианта 

Омикрон в СЗФО 

Table 2.  Mutational profile of dominant Omicron sublineages in the Northwestern 

Federal District (NWFD) 

Линия 

Pango 

Pango 

lineage 

Доля 

типичных 

мутаций, % 

Proportion of 

typical 

mutations, % 

Доля 

нетипичных 

мутаций, % 

Proportion of 

atypical 

mutations, % 

Ключевые нетипичные мутации в 

S-белке (представленность, %) 

Key atypical mutations in the S-protein 

(prevalence, %) 

BA.1 84,4–100,0 0–15,6 
S:F643L (6,8);  

S:H69D (4,1) 

BA.1.1 78,3–100,0 0–21,7 S:A647S (2,4) 

BA.2 69,5–100,0 0–30,5 

S:K300Q (2,7); 

S:L5F (2,0);  

S:A262G (1,0);  

S:A67V(0,7),  

S:L18F(0,7), 

S:L452R (0,7) 

BA.5.2 89,1–100,0 0–10,9 

S:K300Q (1,6);  

S:K776R (1,6);  

S:L5F (1,6);  

S:A67S (1,0); 

S:G446D (1,0) 

XBB.1.5 89,5–96,7 3,2–10,5 S:T323I (40,9) 

XBB.1.9.1 86,1–100,0 0–13,9 

S:H146K (8,2); 

S:H245Y (4,5);  

S:T478R (3,6) 
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Линия 

Pango 

Pango 

lineage 

Доля 

типичных 

мутаций, % 

Proportion of 

typical 

mutations, % 

Доля 

нетипичных 

мутаций, % 

Proportion of 

atypical 

mutations, % 

Ключевые нетипичные мутации в 

S-белке (представленность, %) 

Key atypical mutations in the S-protein 

(prevalence, %) 

XBB.1.16 91,9–97,2 2,8–8,1 S:K113R (72,0) 

JN.1 88,1–100,0 0–11,9 

S:F490S (17,5);  

S:V1129I (17,5);  

S:G339R (5,3) 

KS.1 89,6–100,0 0–10,4 S:P681H (12,5) 

 

Приложение 1. Мутационные профили доминирующих в СЗФО в разные 

периоды сублиний варианта Омикрон 

Appendix 1. Mutational profiles of Omicron sublineages dominant in the 

Northwestern Federal District (NWFD) during different periods 

Линия 

Pango 

Pango 

lineage 

 Доля 

типичных 

мутаций  

Proportion of 

typical 

mutations (%) 

Доля 

нетипичных 

мутаций   

Proportion of 

atypical 

mutations (%) 

Нетипичные 

мутации в геноме 

Atypical mutations 

in genome 

Представленность 

нетипичных 

мутаций (%) 

Prevalence of atypical 

mutations (%)   

BA.1 84,4-100,0 0-15,6 ORF1a:Q3562L 

ORF1a:H2125V 

ORF1a:G2126R 

ORF1a:L2127E 

M:L16I 

ORF1a:R2841C 

18,9 

16,2 

14,9 

12,2 

9,5 

9,5 
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ORF1a:V3566P 

ORF1a:A968V 

ORF1a:V3566A 

S:F643L 

ORF1a:I1505T 

ORF1a:Y2954C 

ORF9b:A29I 

ORF1a:L2127* 

ORF1a:L3606F 

ORF1a:P1803S 

ORF1b:T1404M 

ORF3a:G174C 

ORF9b:A29T 

S:H69D 

8,1 

6,8 

6,8 

6,8 

5,4 

5,4 

5,4 

4,1 

4,1 

4,1 

4,1 

4,1 

4,1 

4,1 

BA.1.1 78,3-100 0-21,7 ORF1a:Q1227D 

ORF1a:I1505T 

ORF1a:G3676S 

ORF1a:H2125V 

ORF1a:L2127E 

ORF1a:G2126R 

ORF1a:Q3562L 

ORF1a:S944L 

ORF1b:G1093S 

ORF1b:V2182I 

ORF3a:T151I 

ORF1a:A968V 

ORF1a:R2841C 

S:A647S 

7,3 

4,9 

3,7 

3,7 

3,7 

3,0 

3,0 

3,0 

3,0 

3,0 

3,0 

2,4 

2,4 

2,4 
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M:L16I 

ORF1a:L3606F 

ORF1a:Q2840E 

ORF1a:S2839R 

ORF9b:A29I 

1,8 

1,8 

1,8 

1,8 

1,8 

BA.2 69,5-100 0-30,5 ORF1a:E2042A 

ORF1b:L1423F 

ORF1a:L3829F 

ORF1a:Y2353H 

S:K300Q 

ORF1a:Q362R 

ORF1a:L628F 

S:L5F 

ORF1a:F3677L 

ORF1a:G3676S 

ORF1a:A3697V 

ORF1a:R2841C 

N:G236C 

ORF1a:G519S 

ORF1a:K3353R 

ORF1a:L4122I 

ORF1a:R232L 

ORF1a:S1857P 

ORF1a:V1866I 

ORF1b:N2574S 

ORF7a:G38* 

M:A2S 

ORF1a:E352K 

27,5 

11,8 

3,9 

2,9 

2,7 

2,5 

2,2 

2,0 

1,7 

1,7 

1,5 

1,5 

1,2 

1,2 

1,2 

1,2 

1,2 

1,2 

1,2 

1,2 

1,2 

1,0 

1,0 
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ORF1a:G1705S 

S:A262G 

N:G18V 

ORF1a:A2909S 

ORF1a:A3392V 

ORF1a:A486V 

ORF1a:A516V 

ORF1a:I2359V 

ORF1a:L3606F 

ORF1a:P2046L 

ORF1a:P2287S 

ORF1a:P2483S 

ORF1a:S2242F 

ORF1a:S2500F 

ORF1a:T2615N 

ORF1a:T3646A 

ORF1a:T814I 

ORF1a:V2930L 

ORF1a:V4102I 

ORF1b:A1918V 

ORF1b:A2565V 

ORF1b:G662S 

ORF1b:P1000L 

ORF1b:V2073L 

ORF3a:I179V 

ORF3a:T269M 

ORF9b:T72I 

ORF9b:V15L 

S:A260T 

1,0 

1,0 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 



ГЕНЕТИЧЕСКИЕ ОСОБЕННОСТИ ВАРИАНТА ОМИКРОН 

GENETIC CHARACTERISTICS OF OMICRON VARIANT                          10.15789/2220-7619-GCO-18218 

Russian Journal of Infection and Immunity                                       ISSN 2220-7619 (Print)  

                                                                                                                 ISSN 2313-7398 (Online) 
 

S:A67V 

S:L18F 

S:L249S 

S:L452R 

S:R158G 

S:S704L 

S:T19R 

S:T95I 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

0,7 

BA.5.2 89,1-100 0-10,9 ORF3a:A99V 

ORF1a:M4390I 

ORF1a:G2126R 

ORF1a:H2125V 

ORF7a:E91D 

ORF8:G8R 

ORF3a:D210Y 

ORF3a:D2N 

ORF1a:H1500Y 

ORF3a:P104S 

ORF1a:L1438F 

ORF1b:P1727L 

ORF8:L4F 

S:K300Q 

S:K776R 

S:L5F 

N:D144H 

ORF1a:A591S 

ORF1a:P2046L 

ORF1a:R560H 

10,2 

5,2 

4,3 

4,3 

4,3 

4,3 

3,3 

3,3 

2,6 

2,3 

1,6 

1,6 

1,6 

1,6 

1,6 

1,6 

1,3 

1,3 

1,3 

1,3 
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ORF1a:T4175I 

ORF1b:K82R 

ORF1b:T1027N 

ORF1b:V1538L 

ORF8:N78D 

ORF1a:D335G 

ORF1a:H1160Y 

ORF1a:M1014I 

ORF1a:P3359L 

ORF1a:T1665I 

ORF1a:T2632I 

ORF1b:P2404S 

ORF1b:V2326I 

ORF1b:V839I 

ORF8:T87I 

S:A67S 

S:G446D 

1,3 

1,3 

1,3 

1,3 

1,3 

1,0 

1,0 

1,0 

1,0 

1,0 

1,0 

1,0 

1,0 

1,0 

1,0 

1,0 

1,0 

XBB.1.

5 

89,5-96,7 3,2-10,5 ORF1a:S2285F 

ORF1a:T1004A 

ORF1a:V605A 

S:T323I 

ORF1a:P2685T 

ORF1b:D2179G 

40,9 

40,9 

40,9 

40,9 

18,2 

18,2 

XBB.1.

9.1 

86,1-100,0 0-13,9 ORF1a:A4016S 

ORF1a:P1921S 

ORF1b:I838V 

ORF1a:S2926A 

ORF1a:T609I 

16,4 

14,5 

14,5 

13,6 

10,9 
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ORF3a:F79L 

S:H146K 

ORF1a:P309L 

ORF1a:P777S 

ORF1a:C3790F 

ORF1a:G392D 

ORF7b:L25F 

ORF1a:L2077F 

ORF1a:T1597I 

ORF1a:V627F 

ORF7a:P45L 

S:H245Y 

ORF1a:A3889S 

ORF1a:A876S 

ORF1a:K1781R 

ORF1a:L1016H 

ORF1a:N310D 

ORF1a:V3718I 

ORF1b:D1939G 

ORF1b:S904L 

ORF7a:D69G 

ORF8:A14T 

ORF9b:P3L 

S:T478R 

N:P122S 

ORF1a:D203Y 

ORF1a:G963C 

ORF1a:K4226T 

ORF1a:L3606F 

10,0 

8,2 

6,4 

6,4 

5,5 

5,5 

5,5 

4,5 

4,5 

4,5 

4,5 

4,5 

3,6 

3,6 

3,6 

3,6 

3,6 

3,6 

3,6 

3,6 

3,6 

3,6 

3,6 

3,6 

2,7 

2,7 

2,7 

2,7 

2,7 
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ORF1a:S2114F 

ORF1a:V1071I 

ORF1a:V721F 

ORF1a:Y947F 

ORF1b:T730I 

ORF3a:L53F 

ORF7a:A105V 

ORF8:L7S 

ORF8:P93A 

2,7 

2,7 

2,7 

2,7 

2,7 

2,7 

2,7 

2,7 

2,7 

XBB.1.

16 

91,9-97,2 2,8-8,1 ORF1a:K292N 

ORF1b:A1831V 

S:K113R 

ORF3a:G100C 

ORF1a:D953Y 

72,0 

72,0 

72,0 

40,0 

24,0 

JN.1 88,1-100,0 0-11,9 ORF1a:T2846I 

S:F490S 

S:V1129I 

ORF1a:K4226T 

ORF1a:V2613I 

ORF1b:T310I 

N:K374N 

ORF1a:H81Y 

ORF1a:S2926F 

ORF1a:T2007I 

ORF7a:I10L 

S:G339R 

43,9 

17,5 

17,5 

7,0 

7,0 

7,0 

5,3 

5,3 

5,3 

5,3 

5,3 

5,3 

KS.1 89,6-100 0-10,4 ORF1a:K4226T 

ORF1b:S2212I 

20,8 

16,7 
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S:P681H 12,5 
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РИСУНКИ 

 

Рисунок 1. Соотношение линий SARS-CoV-2, циркулировавших в СЗФО в 

2022–2024 гг. 

Figure 1. Proportions of SARS-CoV-2 lineages circulating in the Northwestern 

Federal District in 2022–2024 
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Рисунок 2. Динамика геновариантов SARS-CoV-2 в Северо-Западном 

федеральном округе России в 2022 году на основании последовательностей 

геномов (покрытие генома 80-100%) 

Figure 2. Dynamics of SARS-CoV-2 genetic variants in the Northwestern Federal 

District of Russia in 2022 based on genome sequences (genome coverage 80–100%) 
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Рисунок 3. Динамика геновариантов SARS-CoV-2 в Северо-Западном 

федеральном округе России в 2023 году на основании последовательностей 

геномов (покрытие генома 80-100%) 

Figure 3. Dynamics of SARS-CoV-2 genetic variants in the Northwestern Federal 

District of Russia in 2023 based on genome sequences (80–100% genome coverage) 
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Рисунок 4. Динамика геновариантов SARS-CoV-2 в Северо-Западном 

федеральном округе России в 2024 году на основании последовательностей 

геномов (покрытие генома 80-100%) 

Figure 4. Dynamics of SARS-CoV-2 genetic variants in the Northwestern Federal 

District of Russia in 2024 based on genome sequences (80–100% genome coverage) 
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Рисунок 5. Филогенетическое дерево с временной шкалой для штаммов 

Омикрон, циркулировавших в СЗФО в 2022-2024 гг. Цветом помечена 

принадлежность к кладе. 

Figure 5. Time-scaled phylogenetic tree for Omicron strains circulating in the 

Northwestern Federal District in 2022–2024. Colors indicate clade assignment. 
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Рисунок 6. Накопление мутаций в геномах линии Омикрон SARS-CoV-2 с 

течением времени: филогенетическое дерево с временной шкалой для 

штаммов Омикрон, циркулировавших в СЗФО в 2022-2024 гг. Цветом 

помечена принадлежность к субъекту  региона. 

Figure 6. Accumulation of mutations in Omicron lineage genomes of SARS-CoV-

2 over time: a time-scaled phylogenetic tree for Omicron strains circulating in the 

Northwestern Federal District in 2022–2024. Colors indicate the assignment to the 

federal subject of the region. 
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Рисунок 7. Скайлайн-плот, отражающий временную динамику эффективного 

размера популяции SARS-CoV-2: пики соответствуют периодам усиленного 

распространения, затенённая область показывает доверительные интервалы. 

Figure 7. Skyline plot showing the temporal dynamics of the effective population 

size of SARS-CoV-2. Peaks correspond to periods of increased transmission. The 

shaded area represents the confidence intervals. 
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