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Анализ геномного разнообразия SARS-CoV-2 в России выявил несколько этапов рас-
пространения основных штаммов вируса во время пандемии. Периоды, когда доминирова-
ли варианты Альфа, Дельта или Омикрон, чередовались с этапами, характеризующимися
циркуляцией нескольких штаммов одновременно [1]. Альфа, обладая высокой трансмис-
сивностью, способствовал возникновению варианта Дельта, что привело к росту заболе-
ваемости. Активное вакцинирование в России в 2021 году привело к адаптации Дельты к
большей части невосприимчивых организмов. В результате возник вариант Омикрон, ко-
торый отличался высокой трансмиссивностью и способностью уклоняться от иммунного
ответа. В итоге Омикрон вытеснил Дельту, стабилизировав уровень смертности.

В исследовании участвовали парные сыворотки пациентов (28 образцов) Всеволожской
межрайонной больницы Ленинградской области (февраль-апрель 2020 года). В них опре-
деляли уровни антител IgG, IgМ и IgА методом ИФА и вирусемию методами обратной
транскрипции (ОТ) и ПЦР в режиме реального времени (РВ) с использованием прайме-
ров с флуоресцентным зондом для гена N-белка. Корреляционный анализ проводили в
"Anacondas" по методу Спирмена. Методом HRM-анализа были изучены два смыва из
носоглотки пациентов, инфицированных SARS-CoV-2. Смывы были собраны в Санкт-Пе-
тербурге: №1– март 2021 года, №2 – июль 2021 года. ПЦР РВ для HRM-анализа проводи-
лась в присутствии EvaGreen. ДНК образцов секвенировали, анализ сиквенсов проводили
в "Unipro Ugene 49.1". Филогенетические деревья строили в "MEGA11" методом макси-
мального правдоподобия.

Результаты секвенирования и HRM-анализа смыва №1 показали содержание в нём
штамма Дельта В.1.617.2. Первый субвариант Омикрона – B.1.1.529 – был детектирован в
Южной Африке в ноябре 2021 года, в России – 8 декабря 2021 года [2]. Смыв №2 получен в
июле 2021 года, данные секвенирования и HRM-анализа показали наличие части N-белка
штамма Омикрон ВА.1, смыв может содержать рекомбинантный штамм Дельта-Омикрон,
появившийся в период адаптации Дельта к среде с высокой долей невосприимчивых ор-
ганизмов в связи с активной вакцинацией в России в 2021 году. Корреляционный анализ
показал прямую заметную силу связи между количеством копий гена N и уровнем титров
IgG к N-белку (0,56).

Данные о сероконверсиях у ПЦР-отрицательных пациентов позволяют предположить,
что измерение антител в сыворотках крови может служить дополнительным диагности-
ческим критерием в случаях, когда вирус не выявляется методом ПЦР. Результаты защи-
щены патентом.
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Иллюстрации

Рис. : Анализ кривых плавления высокого разрешения в области делеции ∆90-98, харак-
терной для субвариантов штамма Омикрон, определяемой парой праймеров N1.
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Рис. : Анализ кривых плавления высокого разрешения в области, фланкируемой прайме-
рами N2, для определения однонуклеотидных замен, характерных для субварианта Омик-
рон Арктур (174A>G) и двух субвариантов В.1.617.2 и AY.9.2 штамма Дельта (188A>G).
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