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Резюме. Введение. Ротавирусы группы А (РВА) с генотипом G9P[8] являются распространенной причиной 

острого гастроэнтерита среди детей в России. На территории Нижнего Новгорода доля этого генотипа в ти-

повой структуре ротавируса в сезон 2016–2017 гг. достигла 63,1%. В мире для специфической профилактики 

ротавирусной инфекции широко применяют две вакцины (RotaTeq и Rotarix). Кроме этого, на базе штамма 

G9P[8] разработана индийская вакцина Rotavac, которая применяется на региональном уровне. Поскольку 

штаммы ротавируса, входящие в состав вакцин, были изолированы более 30 лет назад, представляет науч-

но-практический интерес проведение филогенетического анализа и сравнительного анализа антигенных 

эпитопов российских и вакцинных штаммов. В настоящем исследовании впервые проведен сравнительный 

анализ аминокислотного состава В- и Т-клеточных эпитопов белка VP7 ротавируса с генотипом G9 россий-

ских и вакцинных штаммов RotaTeq, Rotarix и Rotavac. Материалы и методы. Материалом для исследования 

служили нуклеотидные и аминокислотные последовательности гена VP7 РВА с генотипом G9. Ротавирусы 

были выявлены у детей, госпитализированных с острым гастроэнтеритом в инфекционный стационар Ниж-

него Новгорода в период 2011–2016 гг. Результаты. Филогенетический анализ нуклеотидных последователь-

ностей гена VP7 показал, что нижегородские штаммы принадлежат аллелю G9-III. На основе выведенных 

аминокислотных последовательностей VP7 проанализировано 3 В-клеточных эпитопа (7–1a, 7–1b и 7–2) 

и 2 Т-клеточных эпитопа (16–28 а.о. и 40–52 а.о.). Наименьшее количество замен было показано для вакцины 

RotaTeq (0–3 а.о. на эпитоп), зарегистрированной в России. Аналогично (0–3 а.о. замены на эпитоп), было по-

казано при сравнении нижегородских изолятов РВА с вакцинным штаммом в составе Rotavac. Наибольшее 

количество аминокислотных различий обнаружено между вакцинным штаммом Rotarix и нижегородскими 

изолятами РВА (3–10 а.о. на эпитоп). Заключение. В настоящей работе проведен филогенетический анализ, 

а также выявлены различия в аминокислотном составе антигенных сайтов белка VP7 РВА, между нижегород-

скими ротавирусами с генотипом G9 и штаммами в составе вакцин RotaTeq, Rotavac и Rotarix. Накопление 

мутаций в антигенных эпитопах может способствовать ускользанию вируса от иммунного ответа. В связи 
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с этим, для оценки возможного воздействия вакцин на типовую структуру популяции РВА и контроля за по-

явлением измененных антигенных вариантов необходим постоянный молекулярный мониторинг циркули-

рующих РВА.

Ключевые слова: российские ротавирусы, G9, вакцины, антигенные эпитопы.

DIFFERENCES IN THE AMINO ACID COMPOSITION OF THE ANTIGEN EPITOPES OF THE VP7 

PROTEIN OF RUSSIAN ROTAVIRUSES WITH THE G9 GENOTYPE AND THE VACCINE STRAINS 

ROTATEQ, ROTAVAC, AND ROTARIX

Morozova O.V.a,b, Sashina T.A.a, Epifanova N.V.a, Novikova N.A.a,b

a I.N. Blokhina Nizhny Novgorod Research Institute of Epidemiology and Microbiology, Nizhny Novgorod, Russian Federation
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Abstract. Introduction. Rotaviruses of group A (RVA) with genotype G9P[8] are a common cause of acute gastroenteritis 

in children in Russia. In Nizhny Novgorod, the part of G9P[8] among all RVA strains reached 63.1% during 2016–2017 

epidemic season. Two live rotavirus vaccines, RotaTeq and Rotarix have been successfully introduced into the national 

immunization programs worldwide. In addition, the Indian vaccine Rotavac, based on the strain with G9P[8] genotype, 

is used on a regional level. The parent strains for all mentioned vaccines were isolated more than 30 years ago. There 

is no data about phylogenetic analysis and comparative analysis of antigenic epitopes of Russian G9P[8] wild-type iso-

lates and vaccine strains. In the present study, for the first time, we provide a comparative phylogenetic analysis and 

research of the amino acid composition of the B- and T-cell epitopes of the VP7 protein between Russian rotaviruses 

with the G9 genotype and the vaccine strains in RotaTeq, Rotarix and Rotavac composition. Materials and methods. 

The nucleotide and amino acid sequences of the VP7 gene of RVA with genotype G9 were studied. The rotaviruses 

had been previously isolated from children hospitalized with acute gastroenteritis in the infectious hospital in Nizhny 

Novgorod during 2011–2016. Results. A phylogenetic analysis of the nucleotide sequences of the VP7 gene showed that 

the Nizhny Novgorod strains belong to the G9-III allele. Based on the amino acid sequences VP7, three B-cell epitopes 

(7–1a, 7–1b and 7–2) and two T-cell epitopes (16–28 aa and 40–52 aa) were analyzed. The smallest number of substitu-

tions was found in the RotaTeq vaccine registered in Russia: from 0 to 3 aa differences at the epitope. The same (from 

0 to 3 aa differences at the epitope) was found between the wild-type strains RVA and the Rotavac vaccine. The largest 

number of amino acid differences was found between the vaccine strain Rotarix and the Nizhny Novgorod G9 strains 

(from 3 to 10 aa at the epitope). Conclusion. In the present work, based on nucleotide sequences VP7 gene, we provide 

phylogenetic and comparative analyses of the amino acid composition of antigenic epitopes of G9 RVA isolated in Russia 

vs rotavirus strains in vaccines RotaTeq, Rotavac and Rotarix. The accumulation of mutations in antigenic epitopes can 

help the virus to escape the immune response. Continuous molecular monitoring of wild-type RVA strains is necessary 

for estimation of the possible impact of vaccines on the genotype diversity of the rotavirus population in the wild and 

to monitor the emergence of novel antigenic variants.

Key words: russian rotaviruses, G9, vaccines, antigenic epitopes.

Введение

Ротавирусы группы А (РВА), характеризую-

щиеся уникальным антигенным и генетичес-

ким разнообразием, являются одной из основ-

ных причин острого гастроэнтерита у детей пер-

вых лет жизни. В связи с тяжелым бременем ро-

тавирусной инфекции (РВИ), ВОЗ рекомендует 

введение массовой вакцинации во всех странах 

мира. В настоящее время вакцинация против 

РВА введена в национальный календарь приви-

вок в 93 странах по всему миру [20]. Широко при-

меняют две вакцины: реассортантную пентава-

лентную вакцину RotaTeq® (RV5) (Merck&Co. 

Inc., WestPoint, PA, США), созданную на основе 

бычьего ротавируса, содержащего в своем со-

ставе гены VP7 и VP4 штаммов ротавируса че-

ловека генотипов G1, G2, G3, G4 и P[8] соответ-

ственно [30] и моновалентную вакцину Rotarix 

(RV1) (GlaxoSmithKline Biologicals, Rixensart, 

Бельгия), представляющую собой аттенуиро-

ванный штамм генотипа G1P[8] ротавируса че-

ловека [23]. Кроме этого, существуют вакцины, 

которые используют на региональном уровне: 

Rotavin-M1, разработанная на основе штамма 

G1P[8] ротавируса человека и лицензированная 

для использования во Вьетнаме с 2007 г.; LLR 

(Lanzhou lamb rotavirus) — созданная на осно-

ве G10P[12] ротавируса ягнят и применяемая 

в Китае с 2000 г. [9, 12]; Rotavac, лицензирован-

ная в Индии и основанная на аттенуированном 

штамме 116E генотипа C9P[8] изолированном 

от ребенка в 1985 г. [32].

В России зарегистрирована ротавирусная 

вакцина RotaTeq, применение которой регла-

ментировано по эпидемическим показани-
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ям [Приказ Минздрава России от 21.03.2014 

№125н]. В настоящее время в ряде регионов РФ 

начата реализация пилотных проектов по вак-

цинопрофилактике РВИ с использованием 

вакцины RotaTeq: Москва и Московская об-

ласть, Тверь, Тюмень, Красноярск, Краснодар, 

Смоленск и др. Сравнительный анализ забо-

леваемости РВИ у детей 1–2 года в Тюменской 

области в детских поликлиниках, где реализо-

вывалась программа профилактики, показал 

нисходящий тренд в период сезонного подъема 

инфекции, а также высокий уровень безопас-

ности и эффективности программы иммуниза-

ции вакциной RotaTeq [4].

По данным наблюдений, проводимых рефе-

ренс-центром по мониторингу за возбудителя-

ми острых кишечных инфекций в 11 субъектах 

Российской Федерации, совпадение выявлен-

ных генотипов ротавирусов с включенными 

в пятивалентную вакцину RotaTeq штаммами 

позволяет ожидать снижения уровня заболевае-

мости при внедрении массовой иммунизации 

детей раннего возраста против РВИ [5]. Однако 

на данном этапе, охват вакцинацией против ро-

тавирусной инфекции, проводимой по эпиде-

мическим показаниям, не может оказать влия-

ния на суммарные показатели заболеваемости 

в целом по стране.

В настоящее время в мире эпидемически 

значимыми считаются шесть G[P]-типов рота-

вируса: G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8], G9P[8] 

и G12P[8] [16, 25]. Ротавирусы группы А данных 

генотипов, в том числе и G9, распространены 

и на территории России. Впервые РВА генотипа 

G9 в комбинации с генотипом P[6] были обнару-

жены у новорожденных г. Омска в 2002 г. После 

этого было показано, что в Западной Сибири 

присутствуют штаммы генотипа G9P[8] [3]. 

В европейской части России (Московская об-

ласть) ротавирусы G9P[8] были впервые иден-

тифицированы в 2009 г. [29], а в 2011–2013 гг. 

штаммы генотипа G9P[8] были идентифици-

рованы в восьми городах России, их средняя 

доля составляла 4,9% [1]. В сезон 2015–2016 гг. 

в Нижнем Новгороде РВА G9P[8], генетически 

родственные штаммам, изолированным на тер-

ритории Турции, заняли доминирующее поло-

жение (45,9%) [26].

Молекулярные механизмы, лежащие в осно-

ве индукции иммунного ответа на РВИ, оста-

ются до конца неизвестными. Принято считать, 

что формирование иммунного ответа, в том 

числе гетеротипического, опосредуют анти-

тела против белков наружного капсида VP7 

и VP4 [19]. Основной гликопротеин наружного 

капсида ротавириона VP7 несет на своей по-

верхности мишени для нейтрализующих анти-

тел [7, 13, 31]. Замены в аминокислотном соста-

ве эпитопов могут влиять на эффективность 

как гомотипических, так и гетеротипических 

антител. Потенциально массовая вакцинация 

может увеличить иммунный прессинг на рота-

вирусную популяцию, приводя к повышению 

мутационной изменчивости антигенных де-

терминант. Мониторинг аминокислотных по-

следовательностей в регионах, ответственных 

за иммунный ответ, позволит оценить скорость 

накопления мутаций под воздействием вак-

цинации, а также послужит базой для оцен-

ки в случае ее недостаточной эффективности. 

Исследования, посвященные сравнительной 

молекулярной характеристике вакцинных и со-

временных российских штаммов с генотипом 

G9, отсутствуют.

В данной работе представлены результаты 

филогенетического анализа на основе нуклео-

тидных последовательностей гена VP7 штаммов 

РВА генотипа G9, изолированных на террито-

рии Нижнего Новгорода в 2011–2016 гг., пред-

ставленных в GenBank нуклеотидных последо-

вательностей ротавирусов, выделенных на дру-

гих территориях России и штаммов, входящих 

в состав вакцин RotaTeq, Rotavac и Rotarix. 

Также проведено сравнение аминокислотного 

состава известных В- и Т-клеточных эпитопов 

вакцинных и российских штаммов.

Материалы и методы

Исследуемый материал и определение нуклео-

тидной последовательности. Проанализиро-

ваны 12 нуклеотидных последовательностей 

гена VP7 с генотипом G9. Исследованные по-

следовательности принадлежали РВА, которые 

были изолированы от детей, госпитализиро-

ванных в инфекционный стационар Нижнего 

Новгорода с диагнозом острая кишечная ин-

фекция в период с 2011 по 2016 гг.

Для проведения ОТ-ПЦР РНК ротавиру-

сов экстрагировали из фекалий стандартным 

методом, с использованием набора для экс-

тракции нуклеиновых кислот «РИБО-сорб», 

кДНК синтезировали с помощью комплек-

та реагентов «Реверта» (Амплисенс, ФБУН 

ЦНИИЭ, Москва), как было описано ранее [2, 

26]. Нуклеотидные последовательности гена 

VP7 устанавливали в автоматическом режиме 

с использованием генетического анализатора 

Beckman Coulter CEQ8000 и набора реагентов 

DTCS Quick Start Kit (Beckman Coulter, США), 

согласно рекомендациям производителя. 

Использованные в данной работе последова-

тельности нижегородских штаммов РВА пред-

ставлены в базе данных GenBank под номера-

ми: KC689358-KC689361, KX545306-KX545308, 

KX545325, KX545327, KY807549, KY807550.

В исследуемую выборку вошли нуклеотид-

ные последовательности гена VP7 с геноти-
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пом G9 РВА, изолированных на территории 

Новосибирска, Омска, Смоленска и Москвы 

(KT000116, KT000119, KT000120, KT000112, 

KT000117, KC762222, GU390449, KF648937, 

KF648938, JX841179, JX841178, KC713895, 

FJ529390), а также штаммы в составе вакцин 

RotaTeq, Rotarix и Rotavac (JN849114, FJ361209, 

GU565057, GU565046, GU565090, GU565079, 

GU56506).

Анализ последовательностей. Обработку 

и выравнивание нуклеотидных последова-

тельностей осуществляли с применением про-

граммного обеспечения MEGA5 [27]. Филогене-

тический анализ проведен с использованием 

пакета программ BEAST [11]. Процесс замеще-

ния нуклеотидов оценивали с помощью моде-

ли Хасегава–Кишино–Яно (HKY, Hasegawa–

Kishino–Yano). Скорость эволюции измеряли 

на базе нестрогих (свободных) логнормальных 

молекулярных часов. Для достижения значений 

эффективного размера выборки (ESS) 200 дли-

на цепи Маркова (MCMC, Markov chain Monte 

Carlo) составила 50 млн шагов.

Результаты

Филогенетический анализ. Все РВА, изоли-

рованные на территории Нижнего Новгорода 

с генотипом G9 гена VP7 относятся к линии 

G9-III (рис. 1). На филогенетическом дереве 

нижегородские образцы формируют два клас-

тера — G9-IIIa и G9-IIIb, уровень различий 

между которыми составил 3–7%. Различие 

между нуклеотидными последовательностями 

РВА линии G9-III и линии G9-II, которая пред-

ставлена штаммом 116E, входящим в вакцину 

Rotavac, составило 12%. Последовательности 

гена VP7 нижегородских изолятов с генотипом 

G9 и РВА в составе вакцин RotaTeq (G1, G2, 

G3, G4, G6) и Rotarix (G1) отличались на 24–

26%. Скорость накопления мутаций составила 

1.627Е-3 нуклео тидов/на сайт/в год.

В целом филогенетический анализ пока-

зал разнообразие линий РВА с генотипом G9, 

циркулирующих в России. На филогенетичес-

ком дереве видна еще одна отдельная группа 

G9-IIIc, которую формируют штаммы, изоли-

рованные в Смоленске и Москве в 2012–2013 гг. 

Отличие от нижегородских ротавирусов соста-

вило 7–9%.

Анализ нейтрализующих эпитопов. Наличие 

аминокислотных различий между вакцинны-

ми штаммами ротавируса и штаммами, изоли-

рованными на территории Нижнего Новгорода, 

установлено во всех трех нейтрализующих эпи-

топах 7–1а, 7–1b и 7–2 (табл. 1). Однако количе-

ство аминокислотных замен не одинаково для 

разных вакцин. По одному аминокислотному 

различию между современными и вакцинны-

ми штаммами RotaTeq показано в регионах 7–1а 

и 7–1b. Низкий уровень аминокислотных замен 

между российскими штаммами G9 и вакциной 

RotaTeq достигается многокомпонентностью 

штаммов, входящих в состав вакцины и, как 

следствие, вариативным аминокислотным со-

ставом в области нейтрализующих эпитопов. 

По два аминокислотных различия в эпитопах 

7–1а и 7–2 показано для штамма 116Е, входяще-

го в состав вакцины Rotavac. Больше всего раз-

личий показано между нижегородскими штам-

мами и вакциной Rotarix: пять замен в регионе 

7–1а, четыре — в 7–1b и четыре — в 7–2.

Анализ линейных эпитопов. Одна и две ами-

нокислотных замены показаны между совре-

менными и вакцинными штаммами RotaTeq 

и Rotavac соответственно. Три из 13 аминокис-

лот линейного эпитопа 16–28 а.о. отличались 

между вакцинным штаммом Rotarix и рота-

вирусами с генотипом G9, изолированными 

в Нижнем Новгороде (табл. 2). Линейный эпи-

топ 40–52 а.о. содержит по 3 аминокислотных 

различия с RotaTeq и Rotavac и 10 аминокислот-

ных различий между вакциной Rotarix и рос-

сийскими изолятами.

Обсуждение

Эпидемиологические наблюдения за разно-

образием генотипов РВА показывают, что доле-

вое распределение G[P]-типов может варьиро-

вать в разных географических регионах. В то же 

время более 90% ротавирусов, вызывающих за-

болевание у людей, имеют генотипы G1, G2, G3, 

G4, G9, G12, ассоциированные с генотипом P[8]. 

В Нижнем Новгороде РВА с генотипом G9 заня-

ли доминирующее положение. Их доля в гено-

типовой структуре нижегородской по пуляции 

ротавируса составила 45,9% в сезон 2015–2016 гг. 

[26] и увеличилась до 63,1% в сезон 2016–2017 гг. 

(данные не представлены). Штаммы для вак-

цин RotaTeq, Rotavac и Rotarix были выделены 

более 30 лет назад. Представляло научно-прак-

тический интерес установить, насколько вак-

цинные штаммы отличаются от современных 

ротавирусов, с точки зрения аллелей генов, 

входящих в их состав, и аминокислотного со-

става антигенных сайтов. Следует сказать, что 

широко применяемые во всем мире вакцины 

RotaTeq, Rotarix и индийская вакцина Rotavac 

показали хорошие результаты против развития 

тяжелых случаев гастроэнтерита, вызванного 

РВА [8, 21, 28].

К настоящему времени известны 3 аллеля 

гена VP7 c генотипом G9. Линии G9-I и G9-II 

(вакцинный штамм Е116 в составе Rotavac) 

были выделены в 1980-х гг., когда РВА с геноти-

пом G9 впервые были изолированы от людей. 

Ротавирусы, проанализированные в данном 
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Рисунок. Байесовское филогенетическое дерево MCC (Maximum clade credibility), 

сконструированное на основе нуклеотидных последовательностей гена VP7

Figure. Bayesian MCC (Maximum clade credibility) tree based on nucleotide sequences of VP7 gene

Примечание. Нижегородские штаммы отмечены знаком (●), вакцинные штаммы RotaTeq (■), Rotavac (♦), Rotarix (▲). 

Масштабная шкала отражает время в годах.

Note. Nizhny Novgorod sequences are marked with a circle (●). RotaTeq, Rotavac, and Rotarix sequences are indicated with 

square (■), rhombus (♦) and triangle (▲), respectively. The scale bar represents time in years.
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исследовании, относятся к линии G9-III, как 

и подавляющее большинство современных РВА 

этого генотипа. Нижегородские штаммы с ге-

нотипом G9 гена VP7 образовали два кластера 

с уровнем различий нуклеотидных последова-

тельностей 3–7%. Один кластер включал в себя 

штаммы G9, впервые обнаруженные на терри-

тории Нижнего Новгорода в 2011 г. [2]. Также 

в него вошли ротавирусы, изолированные 

на территории Москвы, Омска и Новосибирска 

в 2011–2013 гг. Второй кластер включает штам-

мы, доминировавшие в Нижнем Новгороде 

в эпидемический сезон 2015–2016 гг. и близко-

родственные турецким штаммам [26]. Стоит от-

метить, что филогенетические различия не от-

разились на аминокислотном составе антиген-

ных эпитопов. Скорость накопления мутаций 

составила 1.627Е-3 нуклеотидов на сайт в год. 

Схожий уровень мутаций (1.87Е-3) был показан 

для выборки G9 штаммов РВА, изолированных 

по всему миру [16].

Существует ряд исследований, посвященных 

анализу аминокислотного состава антигенных 

эпитопов современных штаммов РВА, выделен-

ных от детей (в том числе в России), и вакцин-

ных штаммов в составе RotaTeq и Rotarix [6, 15, 

17, 18, 33]. Во всех исследованиях установлено 

наличие аминокислотных различий в антиген-

ных эпитопах, однако остается неясным, на-

сколько они могут отражаться на эффективно-

сти вакцинации. В нашем исследовании анализ 

нейтрализующих эпитопов 7–1a, 7–1b и 7–2 по-

казал две аминокислотные замены (в эпитопах 

7–1a и 7–1b) для зарегистрированной в России 

вакцины RotaTeq, что связано с генотиповым 

разнообразием штаммов в ее составе. Четыре 

аминокислотных замены показано для штам-

ма 116E в составе индийской вакцины Rotavac, 

по две — в регионах 7–1a и 7–2. Нижегородские 

РВА генотипа G9 и штамм RIX4414, входящий 

в состав вакцины Rotarix, различались 13-ю 

из 29-ти аминокислот.

Ротавирусная инфекция и иммунизация 

индуцируют сильный специфический ответ 

на белок VP7. Антигенные регионы 7–1 и 7–2 

вместе покрывают большую часть наружной 

поверхности VP7, приводя к тому, что у раз-

ных серотипов отсутствуют консервативные 

участки в этой области [7]. Ранее в нейтрали-

зующих эпитопах белка VP7 ротавирусов было 

показано наличие аминокислотных замен, 

приводящих к избеганию иммунного ответа 

(escape-mutation). Для РВА с генотипом G9 это 

5 позиций под номерами 91, 94, 96, 213 и 242 [14]. 

Аминокислоты 91, 94 и 96 находятся в эпитопе 

7–1а, позиции 213 и 242 расположены в эпито-

пе 7–2b. Вакцинные штаммы в составе RotaTeq 

имеют замены в позициях 94 и 242. Индийская 

вакцина Rotavac в указанных пяти позици-Т
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ях не отличалась от нижегородских изолятов 

с генотипом G9. Вакцинный штамм в составе 

Rotarix различается с российскими штаммами 

по четырем аминокислотам: 94, 96, 213 и 242.

Следует отметить особенности российских 

штаммов РВА, составивших группу G9-IIIc. 

Изоляты, входящие в этот кластер, имеют ами-

нокислотные остатки D100 в линейном эпитопе 

7–1a и L44 в Т-клеточном эпитопе (40–52 а.о.), 

аналогично вакцинам RotaTeq и Rotarix.

На территории Бельгии специфическая про-

филактика ротавирусной инфекции вакцинами 

RotaTeq и Rotarix включена в национальный ка-

лендарь с 2007 г. Анализ антигенных сайтов белка 

VP7 штаммов, изолированных в Бельгии в 2008–

2009 гг., и штаммов RotaTeq и Rotarix показал на-

личие замен [33], которые аналогичны заменам 

а.о. в сайтах VP7 РВА, изолированных в Нижнем 

Новгороде в 2011–2016 гг. При этом в Бельгии 

была показана высокая эффективность вакцина-

ции с существенным снижением тяжелых случа-

ев ротавирусного гастроэнтерита [24].

Клеточный иммунный ответ играет важную 

роль в контроле и элиминации вирусной ин-

фекции. Роль Т-клеток в формировании про-

тективного иммунитета против РВИ до кон-

ца не изучена. Ряд исследований показывает, 

что единичные аминокислотные различия 

в Т-клеточных эпитопах могут привести к не-

возможности распознавания эпитопа специ-

фическими Т-клонами [22]. Для пентавалент-

ной вакцины RotaTeq показано наличие од-

ной и трех замен в линейных эпитопах 16–28 

и 40–52 а.о. соответственно. Две и три амино-

кислотных замены соответственно были обна-

ружены между современными штаммами G9 

и вакцинным штаммом 116E в составе вакцины 

Rotavac. Анализ линейных эпитопов белка VP7 

между штаммами РВА с генотипом G9, изоли-

рованными на территории России, и вакцин-

ным штаммом Rotarix показал наличие трех 

аминокислотных различий в регионе 16–28 а.о. 

и 10 различий в регионе 40–52 а.о. Значимость 

и динамику мутаций линейных эпитопов пред-

стоит выяснить в дальнейшем.

В настоящее время отсутствуют данные, по-

зволяющие оценить последствия аминокис-

лотных замен в антигенных эпитопах VP7 РВА 

с генотипом G9 на формирование протектив-

ного иммунитета. Белок VP7 ротавируса не-

сет на своей поверхности как серотип-специ-

фические сайты, так и участки перекрестной 

нейтрализации. Одна из широко применяемых 

во всем мире вакцин RotaTeq достигает своей 

эффективности в условиях циркуляции рота-

вирусов разных генотипов предположительно 

благодаря разнообразию экспрессируемых ан-

тигенов. Как показало наше исследование, даже 

не имея в своем составе компонента с геноти- Т
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пом G9, RotaTeq имеет наименьшее количество 

аминокислотных различий в антигенных эпи-

топах VP7 между вакцинными штаммами и со-

временными G9 штаммами РВА, выделенными 

на территории России. Вакцина Rotavac заре-

гистрирована только на территории Индии, 

в клинических испытаниях она была признана 

безопасной и эффективной. Сравнительный 

анализ антигенных эпитопов VP7 нижегород-

ских штаммов с генотипом G9 и моновалентной 

вакцины Rotarix показал наличие относитель-

но большого количества аминокислотных за-

мен. Однако делать выводы на этом основании 

о неэффективности этой вакцины не представ-

ляется возможным, поскольку исследования, 

проведенные ранее, показывают формирование 

гетеротипического иммунного ответа при вак-

цинации Rotarix [10].

В настоящее время долгосрочный эффект 

влияния вакцинации на типовую структу-

ру популяции ротавируса остается непоня-

тен. Возможно, результаты анализа изменений 

в антигенных эпитопах и данные по эффектив-

ности вакцин на территории, где эти штаммы 

были изолированы, со временем помогут выя-

вить аминокислотные замены, ключевые для 

уклонения от иммунного ответа.

Заключение

В настоящем исследовании на основе гена 

VP7, описаны филогенетические и антиген-

ные различия между ротавирусами генотипа 

G9, изолированными на территории Нижнего 

Новгорода и других городов России, и вакцин-

ными штаммами в составе RotaTeq, Rotavac 

и Rotarix. На территории России в период с 2011 

по 2016 гг. показана циркуляция как минимум 

трех вариантов РВА G9P[8] филогенетической 

линии III (IIIa, IIIb, IIIc) с уровнем различия 

до 9%. Установлено наличие аминокислотных 

замен в антигенных сайтах нижегородских 

штаммов РВА G9P[8] в сравнении с вакцин-

ными штаммами. Применение вакцин против 

ротавируса может способствовать увеличению 

скорости накопления мутаций, затрагивающих 

области антигенных сайтов, что в свою оче-

редь может способствовать ускользанию вируса 

от иммунного ответа. В связи с этим, постоян-

ный молекулярный мониторинг штаммов РВА 

и анализ их генотиповой и антигенной измен-

чивости имеет научно-практическое значение 

для теоретической оценки эффективности при-

менения вакцинации против РВИ и влияния 

на типовую структуру ротавирусной популяции.
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