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как потенциальные доминирующие агенты новых 
подъемов заболеваемости COVID-19 в России

Поступила 28.11.2023 г. Принята к публикации 27.12.2023 г.
Анализ существующей информации о распространении COVID-19 в России показывает, что одной из веду-
щих причин возникновения новых подъемов заболеваемости является распространение новых вариантов 
вируса SARS-CoV-2. Геновариант «омикрон» вируса SARS-CoV-2 стал доминирующим вариантом пятого и 
последующих подъемов заболеваемости COVID-19 в России. Цель работы – анализ возникающих сублиний 
геноварианта «омикрон» вируса SARS-CoV-2 как потенциальных ведущих агентов новых подъемов заболе-
ваемости COVID-19 в России. Источниковая база исследования. Данные, опубликованные в отечественных 
и англоязычных научных изданиях, доступных через сеть Интернет (РИНЦ, PubMed, Google Scholar). Метод 
исследования – аналитический. Результаты. Вариант «омикрон» (B1.1.529) вируса SARS-CoV-2 был впервые 
выявлен 22 ноября 2021 г. в ЮАР и Ботсване. Вероятно, что он возник в результате многократных пасса-
жей возбудителя в организме больного с иммуннодефицитным состоянием. В работе рассмотрены основные 
свойства геноварианта «омикрон» и его сублиний, эпидемические характеристики подъемов заболеваемости 
COVID-19 в России, вызванных сублиниями геноварианта «омикрон», проведена оценка сублиний генова-
рианта «омикрон» как потенциальных доминирующих агентов новых подъемов заболеваемости COVID-19 
в России. На основании рассмотренных данных показано, что основным направлением эволюции вируса  
SARS-CoV-2 является появление сублиний геноварианта «омикрон», характеризующихся повышенной транс-
миссивностью, но меньшей тяжестью вызываемого заболевания по сравнению с ранее циркулирующими ге-
новариантами возбудителя COVID-19. Основным отличительным признаком новых субвариантов, «Кракен», 
«Цербер», «Кентавр», «Арктур», «Пирола», геноварианта «омикрон» являются множественные аминокислот-
ные замены в структурном гликопротеине S. Максимальный уровень изменчивости данного структурного 
белка по сравнению с исходным вариантом B.1.1.529 отмечен для субварианта «Пирола», но только субва-
риант «Кракен» стал доминирующим агентом подъема заболеваемости COVID-19 в России. Вывод. Новые 
подъемы заболеваемости COVID-19 в России главным образом будут связаны не с появлением новых субва-
риантов геноварианта «омикрон», а с сезонным фактором.

Ключевые слова: аминокислотные замены; вирус SARS-CoV-2; генетическая изменчивость; геновариант 
«омикрон»; коллективный иммунитет; «Пирола»; субварианты; COVID-19.

Для цитирования: Сизикова Т.Е., Карулина Н.В., Петров А.А., Лебедев В.Н., Борисевич С.В. Субли-
нии геноварианта «омикрон» вируса SARS-CoV-2 как потенциальные доминирующие агенты но-
вых подъемов заболеваемости COVID-19. Вестник войск РХБ защиты. 2023;7(4):338–349. EDN:snstsm. 
https://doi.org/10.35825/2587-5728-2023-7-4-338-349

НАУЧНАЯ СТАТЬЯ | SCIENTIFIC ARTICLE
УДК 578.834.1:578.53
https://doi.org/10.35825/2587-5728-2023-7-4-338-349
https://elibrary.ru/snstsm

© Т.Е. Сизикова, Н.В. Карулина, А.А. Петров, В.Н. Лебедев, С.В. Борисевич, 2023



Вестник войск РХБ защиты. 2023. Том 7. № 4 339‌

BIO
LO

G
IC

A
L SECU

RITY A
N

D
 PRO

TEC
TIO

N
 AG

A
IN

ST BIO
LO

G
IC

A
L TH

REATS
БИ

О
Л

О
ГИ

ЧЕСК
А

Я БЕЗО
П

АСН
О

С
ТЬ И

 ЗА
Щ

И
ТА О

Т БИ
О

Л
О

ГИ
ЧЕСК

И
Х УГРО

З

Sublines of Omicron Genovariant of SARS-CoV-2 Virus as Potential Dominant Agents of New Rises of COVID-19...
Сублинии геноварианта «омикрон» вируса SARS-CoV-2 как потенциальные доминирующие агенты...

Received 28 November 2023. Accepted 27 December 2023
The analysis of existing information about invasion of COVID-19 in Russia shows that that one of leading reason of 
existing of new rises of covid-19 morbidity is distribution  of new genovariants of SARS-CoV-2 virus. The omicron 
genovariant of SARS-CoV-2 virus was a dominant agent of fifth and subsequent rises of COVID-19 morbidity in 
Russia. The aim of this work – the estimation of   sublines of omicron genovariant of SARS-CoV-2 virus as potential 
dominant agents of new rises of COVID-19 morbidity in Russia. The source base of the study. Data published in 
Russian and English-language scientific publications available via the Internet (RSCI, PubMed, Google Scholar). The 
research method is analytical. Results. The basic properties of omicron genovariant of SARS-CoV-2 virus, epidemical 
characteristics of the rises of COVID-19 morbidity in Russia, caused by new sublines of omicron variant, estimation 
ofsublines of omicron genovariant as potential dominant agent of new rises of COVID-19 morbidity in Russia are 
viewed. It is shown that basic direction of SARS-CoV-2 virus evolution is existing of sublines of omicron genovariant, 
which are characterized by increased transmissivity but with less severity of the disease caused compared to previously 
circulated variants of COVID-19agent. The main distinguishing feature of the new subvariants («Kraken», «Czerber», 
«Centaur», «Arktur», «Pirola») are multiple amino acid exchanges in structural glycoprotein S. The maximum level 
of variability of this structural protein compared to the original variant of SARS-CoV-2 virus is marked for Pirola 
subvariant. Onle Kraken subvariant was dominant agent of rise of COVID-19 morbidity in Russia. Conclusion. New 
rises of COVID-19 morbidity in Russia will not  be connected with existing of new subvariants of omicron genovariant, 
but only with season factor.

Keywords: SARS-CoV-2 virus; COVID-19; Omicron genovariant; subvariant; genetic variability; amino acid 
exchanges; herd immunity.
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Несмотря на объявление в мае 2023 г. ВОЗ 
о завершении пандемии COVID-19, распро-
странение заболевания не прекратилось и в 
настоящее время в России проходит уже де-
вятый по счету подъем заболеваемости – ин-
тервал, характеризующий волнообразную 
кривую роста заболеваемости между началом 
стадии фазы экспоненциального роста до 
окончания фазы стабилизации [1].

Общее число заболевших с подтверж-
денным лабораторными тестами диагнозом 
COVID-19 в России в октябре 2023 г. превы-
сило 23 млн человек1. 

1	 https://coronavirus-monitorus.ru/v-rossii/koronavirus-v-rossii-situatsiya-na-23-oktyabrya-2023/ (дата обраще-
ния: 27.11.2023).

Анализ информации о распространении 
COVID-19 в России [2] показывает, что ве-
дущими причинами возникновения второго 
и последующих подъемов заболеваемости 
стали либо сезонный фактор (второй, чет-
вертый, седьмой и девятый подъемы заболе-
ваемости начались в сентябре 2020 г., 2021 г., 
2022 г. и 2023 г. соответственно), либо рас-
пространение новых геновариантов вируса 
SARS-CoV-2. Третий подъем заболеваемости 
(июнь 2021 г.) связан с распространением ге-
новарианта «дельта», пятый (январь 2022 г. – 
с распространением геноварианта «омикрон» 
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(сублиния ВА.2), шестой (июль 2022 г.) и 
восьмой (январь 2023 г.) – с распростране-
нием сублиний ВА.5 и XBB.1.5 «Кракен» этого 
геноварианта. Вариант «омикрон» является 
наиболее трансмиссивным из всех геновари-
антов вируса SARS-CoV-2 [2]. 

Новые геноварианты вируса SARS-CoV-2 
образуются главным образом вследствие 
несинонимических нуклеотидных замен в 
гене S-белка в ходе естественной эволюции 
возбудителя. Формирующиеся вследствие 
этого аминокислотные замены, наиболее 
значимыми из которых стали D614G, E484K 
и N501Y в первичной структуре, могут по-
вышать уровень тропности возбудителя к 
рецепторам чувствительных клеток. Другим 
возможным механизмом происхождения 
новых геновариантов вируса SARS-CoV-2 
является генетическая рекомбинация, воз-
можная при совместной циркуляции в попу-
ляции различных вариантов возбудителя [3]. 

Потенциальными последствиями воз-
никновения новых геновариантов вируса 
SARS-CoV-2 являются повышение транс-
миссивности возбудителя и тяжести забо-
левания, снижение эффективности средств 
диагностики, профилактики и лечения, спо-
собность вызывать заболевания у вакцини-
рованных и ранее переболевших, повышение 
чувствительности отдельных демографиче-
ских или клинических групп (дети, лица с ос-
лабленным иммунитетом)2 [4].

Генетическая эволюция вируса 
SARS-CoV-2 в 2022–2023 гг. связана главным 
образом с изменениями геноварианта «оми-
крон», за счет как накопления мутаций в 
гене S-белка, так и появления рекомби-
нантов вследствие одновременной цирку-
ляции в популяции различных сублиний 
вируса SARS-CoV-2. Только геновариант 
«омикрон» и его сублинии сейчас рассматри-
ваются как циркулирующие варианты вируса 
SARS-CoV-2 [4, 5].

Цель работы – анализ возникающих су-
блиний геноварианта «омикрон» вируса 
SARS-CoV-2 как потенциальных ведущих 
агентов новых подъемов заболеваемости 
COVID-19 в России.

Источниковая база исследования. Данные, 
опубликованные в отечественных и англо-
язычных научных изданиях, а также разме-
щенные в сети Интернет (РИНЦ, PubMed, 
Google Scholar).

Метод исследования – аналитический.

2	 Update on SARS-CoV-2 Variant BA.2.86 Being Tracked by CDC. November 27, 2023. https://www.cdc.gov/
respiratory-viruses/whats-new/covid-19-variant-update-2023-11-27.html (дата обращения: 27.11.2023).
3	 Science Brief: Omicron (B.1.1.529) Variant. https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK575856/ (дата обращения: 
04.11.2023).

При характеристике возникающих су-
блиний геноварианта «омикрон» рассмо-
трены:

- основные свойства геноварианта «оми-
крон» и его сублиний;

- эпидемические характеристики подъ-
емов заболеваемости COVID-19 в России, 
вызванных сублиниями геноварианта «оми-
крон»;

- сублинии геноварианта «омикрон» 
как потенциальные доминирующие агенты 
новых подъемов заболеваемости COVID-19 в 
России. Как доминирующие агенты подъема 
заболеваемости рассматриваются варианты, 
вызывающие не менее 50 % всех заболеваний 
в ходе данного подъема.

Основные свойства геноварианта «оми-
крон» и его сублиний

Вариант «омикрон» (B1.1.529) вируса 
SARS-CoV-2 был впервые выявлен 22 но-
ября 2021 г. в ЮАР и Ботсване. Вероятно, что 
данный вариант возник в результате много-
кратных пассажей возбудителя в организме 
больного с иммуннодефицитным состоя-
нием3.

Статус «вариант, вызывающий опасения» 
(Variants of Concern, VOC) и название генова-
риант «омикрон» были присвоены варианту 
B1.1.529 26 ноября 2021 г. Отличительными 
особенностями варианта B1.1.529 от других 
вариантов, вызывающих опасения, стало 
большое количество мутаций, в том числе и в 
гене структурного S-белка [3, 6].

Установлено, что расхождение вариантов 
«дельта» и «омикрон» произошло в конце 
сентября – начале октября 2021 г. [3, 7].

Симптомы заболевания, вызванного ва-
риантом «омикрон» вируса SARS-CoV-2, как и 
для других вариантов возбудителя COVID-19 
вируса SARS-CoV-2, варьируют в очень ши-
роких пределах от легких симптомов до тя-
желого течения заболевания, требующего 
госпитализации с использованием искус-
ственной вентиляции легких [8].

Наиболее часто регистрируемые сим-
птомы заболевания, вызванного геновари-
антом «омикрон» – головная боль, потеря 
обоняния (аносмия) и вкуса (агевзия), за-
ложенность носа, насморк, кашель, боль в 
мышцах, боль в горле, лихорадка, диарея, 
затрудненное дыхание [9], не позволяют 
провести дифференциацию заболевания 
ни от заболеваний, вызванных другими ва-
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риантами возбудителя COVID-19, ни от 
других острых респираторных вирусных  
заболеваний. 

Установлено, что при заболевании, вы-
званном геновариантом «омикрон», инкуба-
ционный период составляет от 2 до 3 суток. 
Ранее для COVID-19 средняя продолжитель-
ность инкубационного периода была опре-
делена равной 4–5 суткам при диапазоне 
варьирования от 2 до 7 суток. Снижение 
продолжительности инкубационного пе-
риода происходит за счет более высокой, чем 
у других вариантов возбудителя COVID-19, 
скорости репродукции в инфицированном 
макроорганизме [10].

Характерной особенностью подъемов за-
болеваемости, доминирующим агентом ко-
торых был геновариант «омикрон» и его су-
блинии, является их возникновение на фоне 
уже проведенной массовой вакцинации4 [4].

4	 SARS-CoV-2 Omicron variant. https://en.wikipedia.org/wiki/SARS-CoV-2_Omicron_variant#cite_note-56  
(дата обращения: 04.11.2023).

По мере распространения геноварианта 
«омикрон» выявлено появление его новых 
линий и сублиний. В настоящее время выде-
ляют линии BA.1, BA.2, BA.4, BA.5, XBB, XBF 
геноварианта «омикрон» вируса SARS-CoV-2 
[11]. Дифференциацию новых линий и су-
блиний проводят, главным образом, с по-
мощью секвенирования гена белка S [12]. К 
настоящему времени разработаны олигону-
клеотидные праймеры, входящие в состав 
наборов реагентов, ориентированные на об-
наружении мутаций в указанном гене, что 
позволяет провести с их помощью диффе-
ренциацию от измененных вариантов вируса 
SARS-CoV-2 [13].

Данные по аминокислотным заменам, 
вставкам и делециям в белке S для генова-
рианта «омикрон» (B.1.1.529), и его наиболее 
эпидемически значимых линий представ-
лены в таблице 1.

Линия 
геноварианта 

«омикрон»
Сублиния Аминокислотные замены (делеции) в белке S Источник 

BА.1 B.1.1.529

A67V, del 69-70, T95, G142D, del 143-145, del 211, L212I, ins214EPE, 
G339D, S371L, S373P, S375F, K417N, N440K, G446S, S477N, T478K, 
E484A, Q493R, G496S, Q498R, N501Y, Y505H, T547K, D614G, 
H655Y, N679K, P681H, N764K, D796Y, N856K, Q954H, N969K, L981F

*
[3]

BA.2 BA.2.75 
«Кентавр»

B.1.1.529 +
del 69-70 отсутствует, K147E, W152R, F157L, I210V, G257S, D339H, 
G446S, L452R, N460K, F486S, Q493R

**

BA.2 BA.2.86

B.1.1.529 +
ins16_MPLF, R21T, S50L, del 69-70, V127F, del Y144, K147E, W152R, 
F157L, F157S, R158G, I210V,  del N211, L212I, L216F, H245N, A264D, 
G257S, I332V, D339H, K356T, R403K, V445H, G446S, N450D, L452W, 
N460K, N481K, del V483, A484K, F486P, Q493R, E554K, A570V, 
P621S, I670V, H681R, S939F, P1143L

[14]

BA.5 BA.5 B.1.1.529 +
R346T, K444T, N460K [6-8]

BQ.1 BQ.1,1
«Цербер»

K147E, W152R, F157L, Q183E, G252V, G257S, R346T, D339H, L368I, 
K444T, V445P, G446S, L452R, N460K [15]

XBB XBB.1.5 
«Кракен»

B.1.1.529 +
V83A, Y144-, H146Q, K147E, W152R, F157L, Q183E, I210V, V213E, 
G252V, G257S, R346T, D339H, L368I, V445P, G446S, L452R, N460K, 
S486P, F490S, Q493R

[11]

XBB XBB 
«Арктур»

K147E, W152R, F157L, E180V, I210V, G257S, G339H, R346T, K444T, 
G446S, N460K, T478R, F486P, F490S [16]

Примечания.
Для исходного варианта «омикрон» (BA.1/B. 1.1.529.1) указаны аминокислотные замены (делеции) по сравнению с исходным 
уханьским штаммом вируса SARS-CoV-2. B.1.1.529 + – аминокислотные замены (делеции) для исходного варианта BA.1/B. 
1.1.529.1 присутствуют и в рассматриваемой сублинии. ins – вставка аминокислотных остатков; del – делеция аминокис-
лотных остатков.
*Science Brief: Omicron (B.1.1.529) Variant. https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK575856/ (дата обращения: 04.11.2023).
CoVariants. https://covariants.org/ (дата обращения: 04.11.2023).
** Science Brief: Omicron (B.1.1.529) Variant. https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK575856/ (дата обращения: 04.11.2023).
 Statement on Omicron sublineage BA.2. www.who.int

Таблица 1 – Аминокислотные замены, вставки и делеции в S-белке для наиболее 
эпидемически значимых линий и сублиний геноварианта «омикрон» (B.1.1.529)
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Наличие у геноварианта «омикрон» и его 
субвариантов аминокислотных замен N501Y 
и Q498R повышает уровень сродства RBD с 
рецептором АСЕ-2. Расположенные вблизи 
сайта расщепления фурина аминокислотные 
замены H655Y и N679K способствуют расще-
плению S-белка и повышают уровень зараз-
ности возбудителя [2]. 

Актуальным является вопрос о воз-
можной взаимосвязи изменения молеку-
лярно-генетических характеристик гено-
варианта «омикрон» вируса SARS-CoV-2 и 
его сублиний, с такими показателями, как 
трансмиссивность, тяжесть вызываемого за-
болевания, способность к нейтрализации 
специфическими антителами возбудителя 
COVID-19 и эффективность существующих 
лечебных препаратов. Данные, представ-
ленные в таблице 2, дают основание сделать 
вывод, что степень тяжести заболевания, вы-
зываемого линиями ВА.1 и BA.2, более вы-
сокая по сравнению с линиями BA.4 и BA.5. 
В то же время две последних линии обладают 
повышенной трансмиссивностью. Снижение 
эффективности препаратов на основе МКАт 
указывает на то, что в качестве основных пре-
паратов для лечения инфекции, вызванной 
линиями BA.4 и BA.5 геноварианта «оми-
крон», следует рассматривать препараты, 
относящиеся к аномальным нуклеозидам 
(паксловид, молнупиравир или ремде-
сивир), эффективность которых была пока-

зана при лечении заболеваний, вызванных 
ранее циркулирующими вариантами вируса  
SARS-CoV-2 [17–19].

Имеются данные по сравнению транс-
миссивности различных вариантов вируса 
SARS-CoV-2. В качестве критерия исполь-
зуют величину базового репродуктивного  
числа R0 – среднее число новых случаев забо-
левания, источником которых является один 
инфицированный человек [2]. Для исходного 
варианта возбудителя COVID-19 этот пока-
затель не превышал 2,0 [20–23], для варианта 
дельта – 6,0 [24], для варианта «омикрон» – 
10,0 [25].

Геновариант «омикрон» является наи-
более транссмиссивным среди всех VOC ва- 
риантов вируса SARS-CoV-2. Провести кор-
ректное сравнение исходного варианта «оми-
крон» и его сублиний по показателю R0 вряд 
ли возможно ввиду значительного варьиро-
вания показателя коллективного иммунитета 
в различные временные интервалы, что ока-
зывает существенное влияние на трансмис-
сивность возбудителя.

Одним из важнейших отличительных 
свойств геноварианта «омикрон» вируса 
SARS-CoV-2 и его сублиний является повы-
шенная способность вызывать заболевание 
у лиц, имеющих специфический иммунитет 
против COVID-19, сформированный в ре-
зультате вакцинации или ранее перенесен-
ного заболевания [26, 27].

Сублинии VOC 
Омикрон

Отличительные свойства

Трансмиссивность Тяжесть 
заболевания

Способность к 
нейтрализации 

специфическими 
антителами 

Эффективность 
существующих лечебных 

препаратов

B.1.1.529

Повышенная по 
сравнению с генова-
риантом «дельта»

Меньшая тяжесть 
по сравнению с 
«дельта»

Есть данные о сниженной 
нейтрализующей актив-
ности по сравнению с дру-
гими VOC

Различий в эффективности 
противовирусных препаратов 
(ингибиторов полимеразы и 
протеазы), моноклональных ан-
тител (сотровимаб, казириви-
маб и медевимаб) по сравнению 
с другими VOC не установленыBA.1

Меньшая по срав-
нению с BA.2, BA.4 
и BA.5

Степень тяжести 
заболевания, вызы-
ваемого линиями 
ВА.1 и BA.2, более 
высокая по сравне-
нию с линиями BA.4 
и BA.5

Более низкие титры ней-
трализующих антител по 
сравнению с исходным 
уханьским вирусом

BA.2

Меньшая по сравне-
нию с BA.4 и BA.5

Более низкие титры ней-
трализующих антител по 
сравнению с исходным 
уханьским вирусом

Сниженная нейтрализующая 
активность МКАт сотровимаб, 
казиривимаб и медевимаб

BA.4
Меньшая по сравне-
нию с BA.5

Более низкие титры ней-
трализующих антител по 
сравнению с BA.1 и ВА.2

BA.5
Максимальная по 
сравнению с линия-
ми ВА.1, BA.2, BA.4

Таблица 2 – Некоторые характеристики линий геноварианта «омикрон» вируса SARS-CoV-2 [13–16]
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Sublines of Omicron Genovariant of SARS-CoV-2 Virus as Potential Dominant Agents of New Rises of COVID-19...
Сублинии геноварианта «омикрон» вируса SARS-CoV-2 как потенциальные доминирующие агенты...

Эпидемические характеристики подъ-
емов заболеваемости COVID-19 в России, 
вызванных сублиниями геноварианта 
«омикрон»

Среди известных вариантов вируса 
SARS-CoV-2 геновариант «омикрон» не имеет 
равных по скорости расширения ареала. С 
появлением геноварианта «омикрон» заболе-
ваемость достигла рекордного уровня за все 
время пандемии COVID-195 [28]. В России ге-
новариант «омикрон» и его сублинии стали 
ведущими агентами пятого и последующих 
подъемов заболеваемости COVID-19. Эпиде-
мические характеристики указанных подъ-
емов заболеваемости в России, представ-
ленные в таблице 3, свидетельствуют о том, 
что для подъемов заболеваемости COVID-19 
в России, в которых доминирующими аген-
тами являлись линии геноварианта «оми-
крон», установлено снижение таких показа-
телей, как максимальная и средняя суточная 
заболеваемость, максимальное суточное 
значение количества летальных случаев. По-

5	 Omicron SARS-CoV-2 variant: a new chapter in the COVID-19 pandemic. https://www.thelancet.com/journals/
lancet/article/PIIS0140-6736(21)02758-6/fulltext?dgcid=raven_jbs_etoc_email (дата обращения: 05.11.2023).

казатель летальности в ходе подъема забо-
леваемости был максимальным для пятого 
подъема (доминирующий вариант вируса 
SARS-CoV-2, линия ВА.2), и минимальным 
для шестого подъема (доминирующий ва-
риант вируса SARS-CoV-2, линия ВА.5). 
Представленные данные подтверждают, что 
степень тяжести заболевания, вызываемого 
линией BA.2, более высокая по сравнению с 
линией BA.5. По данному показателю линия 
XBB, видимо, занимает промежуточное поло-
жение между линиями ВА.2 и ВА.5.

Снижение показателей максимальной и 
средней суточной заболеваемости для ше-
стого и восьмого подъемов заболеваемости 
COVID-19 в России, по сравнению с пятым, 
иллюстрируют данные по соотношению ука-
занных показателей. Доминирующими аген-
тами всех указанных подъемов были опре-
деленные сублинии геноварианта «омикрон» 
вируса SARS-CoV-2 (таблица 4).

Данные о меньшей относительной транс-
миссивности в ходе шестого подъема заболе-

Показатель
Характеристика показателей подъемов заболеваемости COVID-19 в РФ

5 6 7 8 9

Начало подъема заболеваемости 10.01.2022 г. 20.07.2022 г. 07.09.2022 г. 10.01.2023 г. 03.09.2023 г.
Ведущая причина начала подъема 
заболеваемости

Появление нового варианта 
вируса SARS-CoV-2

Сезонный 
фактор

Появление 
нового варианта 

вируса SARS-
CoV-2

Сезонный 
фактор

Доминирующий вариант вируса 
SARS-CoV-2

ВА.2 ВА.5 ВА.5 XBB.1.5 «Кракен» Может быть 
установлен по 
завершению 

подъема забо-
леваемости

Продолжительность подъема забо-
леваемости, сутки

205 48 125 235 с 03.09.2023 г.

Максимальная суточная заболевае-
мость, чел.

203949 51835 59035 15359 2846**

Количество заболевших в ходе 
подъема заболеваемости, чел.

7341236 1352842 1975197 1156864 109102**

Средняя заболеваемость, 
чел./сутки

69917 28184 15801 4923 2182**

Максимальное суточное значение 
количества летальных случаев, 
чел.

798 95 113 48 8**

Количество летальных случаев в 
ходе подъема заболеваемости, чел.

65093 2979 9192 5815 212**

Летальность в ходе подъема забо-
леваемости, процент

0,89 0,22 0,47 0,50 0,19*

*Доминирующий вариант вируса SARS-CoV-2 может быть установлен по завершению подъема заболеваемости.
** Данные на 22.10.2023 г.

Таблица 3 – Некоторые показатели, характеризующие подъемы заболеваемости COVID-19 в России,
ведущими агентами которых стали линии геноварианта «омикрон» [1, 3]
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ваемости, вызванного линией ВА.5, по срав-
нению с показателем для пятого подъема, 
вызванного линией ВА.2, можно объяснить 
как следствие снижения тяжести заболе-
вания, результатом которого является воз-
растание числа незарегистрированных и 
впоследствии неучитываемых медицинской 
статистикой случаев заражения.

Сублинии геноварианта «омикрон» как 
потенциальные доминирующие агенты 
новых подъемов заболеваемости COVID-19 
в России

Магистральным направлением эволюции 
вируса SARS-CoV-2 является появление все 
более и более трансмиссивных вариантов, 
характеризующихся меньшей тяжестью вы-
зываемого заболевания по сравнению с ис-
ходным вариантом и особенно геновариантом 
«дельта» возбудителя COVID-19. Появление 
таких вариантов может вызвать не только 
кратковременный всплеск, но и полнораз-
мерный подъем заболеваемости в отдельном 
регионе.

Коинфекция разными субвариантами ге-
новарианта «омикрон» приводит к появлению 
рекомбинантов вируса SARS-CoV-2. В августе 
2022 г. в Индии возник и быстро распростра-
нился субвариант геноварианта «омикрон» 
XBB.1.5, получивший название «Кракен», 
представляющий продукт рекомбинации 
субвариантов BA.2.10.1 и BA.2.75 «Кентавр». 
В конце 2022 г. в США период удвоения ко-
личества заболеваний, вызванных этим суб-
вариантом, составлял примерно две недели.

Геном субварианта XBB.1.5 содержит му-
тацию, вызывающую замену аминокислоты в 
S-белке S486P (серина на пролин в положении 

6	 В России появился субвариант коронавируса «Арктур». https://pcr.news/korotko/v-rossii-poyavilsya-
subvariant-koronavirusa-arktur/ (дата обращения: 03.09.2023).
7	 Штамм коронавируса «арктур»: какие симптомы подварианта «омикрона» и есть ли случаи заболева-
ния в России. https://gazprombonus.ru/news/14686-shtamm-koronavirusa-arktur-kakie-simptomy-podvarianta-
omikrona-i-est-li-sluchai-zabolevaniya-v-rossii (дата обращения: 05.11.2023).

486), позволяющую повысить эффективность 
связывания с клеточным рецептором ACE2. 
Отличительной характеристикой субвари-
анта «Кракен» стала его способность укло-
няться от иммунного ответа, вызванного 
не только вакцинацией (в том числе и бива-
лентной мРНК-вакциной против исходного 
уханьского штамма и линии BA.5 геновари-
анта «омикрон»), но и ранее перенесенным 
COVID-19 [29]. Субвариант «Кракен» стал 
доминирующим агентом восьмого подъема 
заболеваемости COVID-19 в России (январь –  
август 2023 г.).

В марте 2023 г. в Индии был выделен 
новый субвариант геноварианта «омикрон» 
XBB.1.16 «Арктур». Данный геновариант 
включен ВОЗ в перечень VOC. Первые случаи 
заражения субвариантом коронавируса  
XBB 1.16 в России зарегистрированы 18 ап- 
реля 2023 г.6 Заболевание, вызванное субва-
риантом XBB 1.16, в отличие от заболеваний, 
вызванных другими субвариантами вируса 
SARS-CoV-2, оказывает особое воздействие 
на слизистую оболочку роговицы глаз, вы-
зывая «зудящий» конъюнктивит, характе-
ризующийся покраснением и раздражением 
глаз. У людей с ослабленной иммунной си-
стемой, может наблюдаться развитие острого 
гнойного конъюнктивита на фоне повы-
шения температуры до 38-39 оС. Наиболее 
остро заболевание, вызванное субвариантом 
XBB 1.16, протекает у детей.

После своего появления субвариант «Ар-
ктур» рассматривался как более контаги-
озный (по некоторым данным, в 1,27 раза) 
по сравнению с субвариантом «Кракен»7. 
Подъем заболеваемости, вызванный субвари-
антом «Арктур» ожидался в России в конце 

Вариант вируса 
SARS-CoV-2

Подъем заболеваемости в 
России

Относительная трансмиссивность, определенная 
по соотношению показателей

Максимальной суточной 
заболеваемости

Средней суточной 
заболеваемости

«омикрон» ВА.2* 5 1,0 1,0
«омикрон» ВА.5 6 0,29 0,40
«омикрон» XBB.1.5 8 0,08 0,07

* Вариант сравнения.

Таблица 4 – Результаты оценки относительной заразности различных вариантов вируса SARS-CoV-2 
(обработка данных, представленных в таблице 1)
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мая 2023 г.8, однако вплоть до сентября 2023 г. 
он так и не был зарегистрирован, что веро-
ятно, связано с пониженной эффективностью 
трансмиссии в популяции, в которой пред-
варительно распространялись представи-
тели линии XBB вируса SARS-CoV-2. Начало 
девятого подъема заболеваемости связано 
не с появлением нового субварианта вируса 
SARS-CoV-2, а с сезонным фактором. 

В настоящее время среди субвариантов 
геноварианта «омикрон» наибольшее вни-
мание эпидемиологов привлекает вариант 
BA.2.86 «Пирола». В отличие от других суб-
вариантов геноварианта «омикрон» название 
«Пирола» этимологически связано с объе-
динением названий греческих букв π (пи)  
и ρ (ро), которые в греческом алфавите сле-
дуют за буквой ο (омикрон)9. 

Субвариант BA.2.86 впервые обнаружен 
в образце, взятом 24 июля 2023 г., 18 августа 
2023 г. ВОЗ отнесла субвариант BA.2.86 к «ва-
риантам, находящимся под наблюдением» 
[14]. По состоянию на конец августа случаи 
заболевания, вызванные геновариантом 
BA.2.86 (24 подтвержденных случая), были 
зарегистрированы в Дании, Израиле, Вели-

8	 Попова предупредила о волне заражений «арктуром». https://www.rbc.ru/society/20/04/2023/6440cefc9a7947
842d17867e (дата обращения: 05.11.2023).
9	 What is Pirola? Symptoms of new Covid variant as cases rise. https://www.standard.co.uk/news/uk/pirola-new-
covid-variant-uk-symptoms-vaccine-moderna-b1102699.html (дата обращения: 07.11.2023).
10	 Update on SARS CoV-2 Variant BA.2.86. August 30, 2023. https://www.cdc.gov/respiratory-viruses/whats-new/
covid-19-variant-update-2023-08-30.html (дата обращения: 07.11.2023).
11	 Там же.

кобритании, США, Канаде, Южной Африке и 
Швеции10.

Уже в конце августа, начале сентября 
случаи заболевания были также обнаружены 
в Швейцарии, Норвегии, Германии, Испании, 
Таиланде и Гонконге11. Субвариант BA.2.86 
имеет наивысший уровень аминокислотных 
замен в S-белке по сравнению с VOC-вариан-
тами вируса SARS-CoV-2 (рисунок 1). 

Для субварианта BA.2.86 в S-белке выяв-
лено на 34 аминокислотных замены больше 
по сравнению с исходной линией ВА.2. По-
мимо указанных в таблице 1 замен в S-белке 
следует указать замены: Q229K в N-белке, 
D3H, T30A, A104V в M-белке, замены A211D, 
V1056L, N2526S, A2710T, V3593F, T4175I в не-
структурном белке, кодируемым геном ORF1a, 
а также синонимические нуклеотидные за-
мены и вставку c897a, g3431t, a7842g, c8293t, 
g8393a, g11042t, a12160g, c12789t, t13339c, 
t15756a, a18492g, ins21608tcatgccgctgt, c21711t, 
g21941t, t22032c, c22208t, a22034g, c22295a, 
c22353a, a22556g, g22770a, g22895c, t22896a, 
g22898a, a22910g, c22916t, ∆23009-23011, 
g23012a, c23013a, t23018c, t23019c, c23271t, 
c23423t, a23604g, c24378t, c24990t, c25207t, 

Рисунок 1 – Характеристика основных вариантов вируса SARS-CoV-2 [30]
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a26529c, a26610g, c26681t, c26833t, c28958a12. 
По мнению ряда специалистов, большое ко-
личество мутаций может способствовать 
развитию заболевания у людей, вакциниро-
ванных или перенесших заболевание, вы-
званное более ранними вариантами вируса 
SARS-CoV-213.

Симптомы заболевания, вызванного суб-
вариантом BA.2.86, схожи с теми, которые 
обычно наблюдаются при COVID-19. При 
этом, резкого увеличения числа госпитали-
заций не произошло [14].

По состоянию на сентябрь 2023 г. субва-
риант BA.2.86 сохранял статус «вызывающий 
озабоченность», перевод его в VOC-варианты 
пока не рассматривался14.

Представители ведущих фирм-произво-
дителей вакцин против COVID-19 Moderna и 
Pfizer заявили, что разработанные РНК-вак-
цины, модифицированные с учетом преиму-
щественного распространения геноварианта 
«омикрон», будут эффективными и против 
субварианта BA.2.86 [27].

По данным Центра по контролю и профи-
лактике заболеваний (CDC) разработанные 
ранее наборы реагентов для выявления и 
медикаментозного лечения COVID-19, будут 
эффективными при выявлении субварианта 
BA.2.86 и лечении вызываемого им заболе-
вания15.

Опыт изучения развития эпидемии 
COVID-19 в России свидетельствует, что 
новые сублинии вируса SARS-CoV-2 обычно 
появлялись в стране через 1,5–2 месяца после 
своего первоначального выявления. Первые 
подтвержденные единичные случаи заболе-
вания в России, вызванные субвариантом 
BA.2.86 «Пирола», были зарегистрированы, 
только в начале ноября, т.е. можно констати-
ровать превышение указанного выше интер-
вала между первоначальным выявлением ва-
рианта и его появлением в России16.

Появление новых сублиний геновари-
анта «омикрон» подтверждает высказанное 
еще в конце 2021 г. мнение о том, что по-
тенциал генетической изменчивости вируса 
SARS-CoV-2 еще не исчерпан [28]. Практика 
последних двух лет показала, что основным 
исходным родительским вариантом для 

12	Tracking SARS-CoV-2 variants. https://www.who.int/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants (дата обращения: 
07.11.2023).
13	 Growing concerns about newly emerging 'Pirola' BA.2.86, a SARS-CoV-2 subvariant. https://medicalxpress.com/
news/2023-08-newly-emerging-pirola-ba286-sars-cov-.html (дата обращения: 07.11.2023).
14	  Early lab tests suggest new Covid-19 variant BA.2.86 may be less contagious and less immune-evasive than feared.
15	 Update on SARS CoV-2 Variant BA.2.86. August 30, 2023. https://www.cdc.gov/respiratory-viruses/whats-new/
covid-19-variant-update-2023-08-30.html (дата обращения: 07.11.2023).
16	 Что представляет собой новый штамм коронавируса «Пирола». https://rg.ru/2023/11/08/chto-predstavliaet-
soboj-novyj-shtamm-koronavirusa-pirola.html (дата обращения: 07.11.2023).

возникающих сублиний, имеющих эпиде-
мическое значение, является геновариант  
«омикрон».

При появлении в мире новых вариантов 
вируса SARS-CoV-2 актуальным является 
вопрос о возможности возникновения оче-
редного подъема заболеваемости, в ходе ко-
торого возникшие варианты станут домини-
рующими. Анализ эпидемической ситуации 
по COVID-19 в России в 2023 г. позволяет вы-
сказать предположение, что новые подъемы 
заболеваемости COVID-19 в России не будут 
связаны с появлением новых субвариантов 
геноварианта «омикрон», а лишь с сезонным 
фактором.

Выводы
На основании представленной инфор-

мации можно сделать следующие выводы.
1. С появлением геноварианта «омикрон» 

заболеваемость достигла рекордного уровня 
за все время пандемии COVID-19. В ходе пя-
того подъема заболеваемости в России, до-
минирующим агентом которого была линия 
ВА.2 геноварианта «омикрон», зарегистри-
ровано максимальное значение средней и су-
точной заболеваемости.

2. Магистральным направлением эво-
люции вируса SARS-CoV-2 является появ-
ление субвариантов на основе геноварианта 
«омикрон», характеризующихся повышенной 
трансмиссивностью, но меньшей тяжестью 
вызываемого заболевания по сравнению с 
ранее циркулирующими вариантами (осо-
бенно геновариантом «дельта») возбудителя 
COVID-19.

3. Основным отличительным признаком 
новых субвариантов геноварианта «оми-
крон» («Кракен», «Цербер», «Кентавр», «Ар-
ктур», «Пирола») являются множественные 
аминокислотные замены в структурном 
гликопротеине S. Максимальный уровень 
изменчивости по сравнению с исходным ва-
риантом B.1.1.529 отмечен для субварианта  
«Пирола».

4. Среди указанных субвариантов генова-
рианта «омикрон» доминирующим агентом 
подъема заболеваемости стал только субва-
риант «Кракен».
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