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КАЧЕСТВЕННЫЙ И КОЛИЧЕСТВЕННЫЙ АНАЛИЗ ВИРУСНОЙ 
КОНТАМИНАЦИИ СТОЧНЫХ ВОД КАК ЭЛЕМЕНТ КОНТРОЛЯ  

ЗА ЦИРКУЛЯЦИЕЙ КИШЕЧНЫХ ВИРУСОВ В РЕСПУБЛИКЕ БЕЛАРУСЬ 

Аннотация. Эпидемиология сточных вод – новое направление исследований в системе надзора за циркуляцией 
кишечных вирусов. Целью настоящей работы был анализ результатов мониторинга сточных вод в Республике Беларусь 
в отношении кишечных вирусов в 2020–2021 гг. Детекция РНК ротавирусов А, норовирусов 1-й и 2-й геногрупп, энте-
ровирусов, ДНК аденовирусов F осуществлялась с помощью ОТ-ПЦР, определение количества нуклеиновых кислот –  
с применением количественной модификации метода, генотипирование возбудителей – путем секвенирования инфор-
мативных для этого регионов генома вирусов. 

В 2020–2021 гг. из исследованных 1038 проб сточных вод 487 (46,9 %) содержали нуклеиновую кислоту (НК) одно-
го или нескольких вирусов. В 2021 г. имело место снижение активности циркуляции большинства кишечных вирусов 
по сравнению с 2020 г., обусловленное, вероятно, более строгим соблюдением санитарно-гигиенических правил во вре-
мя пандемии COVID-19. Преобладание в сточных водах ДНК аденовирусов F могло быть обусловлено их широким бес-
симптомным носительством и большей устойчивостью ДНК возбудителя во внешней среде. Количественный анализ 
содержания вирусных НК в сточной воде показал, что большинство проб с высокими концентрациями НК кишечных 
вирусов были отобраны из точек, куда осуществлялся сброс сточных вод непосредственно из учреждений здравоох-
ранения. По результатам молекулярного типирования в исследованных сточных водах присутствовали наиболее 
распространенные гено- или серотипы возбудителей – норовирус GII.4[P16], аденовирус 41-го типа, энтеровирусы 
Коксаки В3, В5, ЕСНО 30 и ЕСНО 13.

Полученные данные, основанные на количественном анализе содержания кишечных вирусов в сточных водах, 
представляют ценную информацию об их циркуляции в человеческой популяции, которая позволяет оценивать те-
кущую эпидситуацию и прогнозировать ее развитие в ближайшей перспективе. 

Ключевые слова: ротавирус А, норовирус, аденовирус F, энтеровирус, сточная вода, мониторинг, заболевае-
мость, эпидемиология
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 QUALITATIVE AND QUANTITATIVE ANALYSIS OF WASTEWATER VIRAL CONTAMINATION  
AS A CONTROL ELEMENT FOR THE CIRCULATION OF ENTERIC VIRUSES  

IN THE REPUBLIC OF BELARUS

Abstract. Wastewater epidemiology is a new field of research that has great potential in the system of enteric virus 
surveillance. The purpose of the presented study was to analyze the results of wastewater monitoring of enteric viruses in 2020–
2021 in the Republic of Belarus. Detection and quantification of nucleic acids of rotaviruses A, noroviruses 1 and 2, enteroviruses 
and adenoviruses F were carried out using a quantitative real time RT-PCR followed by nucleic acid sequence genotyping.  
In 2020–2021, 487 (46.9 %) of 1038 wastewater samples contained nucleic acid of one or more viruses. The results indicated that 
there was a decrease in the circulating activity of the most enteric viruses in 2021 compared to 2020, likely due to stricter hygiene 
practices during the COVID-19 pandemic. Predominance of adenoviruses F in wastewater could be associated with their wide 
asymptomatic spread, on the one hand, and with greater resistance of pathogen DNA in the external environment, on the other. 
The quantitative analysis showed that the highest viral nucleic acid concentrations were found in hospital wastewater samples. 
According to the results of molecular typing, wastewater contained norovirus GII.4 [P16], adenovirus type 41, Coxsackievirus 
B3, B5 and Echovirus 13, the most common genotypes of enteric viruses in human population.

Quantitative analysis and genotyping of nucleic acids of viruses from wastewater can be a source of valuable information for 
tracking their circulation in the human population to assess the current epidemiological situation and to predict its development 
in the short term.
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Введение. Эпидемиология, основанная на исследовании сточных вод (wastewater-based epide-
miology), – относительно новое направление эпидемиологических исследований, базирующееся на 
химическом анализе или выявлении различных биомаркеров в сточных водах для получения  
качественных и количественных данных, касающихся различных аспектов жизнедеятельности  
и здоровья жителей определенных географических регионов. Впервые эпидемиология, основанная 
на исследовании сточных вод (ЭСВ), была использована в 2001 г. как инструмент для оценки актив-
ности употребления нелегальных и легальных наркотических средств жителями мегаполисов [1]. 
Впоследствии была показана эффективность применения ЭСВ для оценки воздействия на популя-
цию различных веществ-контаминантов окружающей среды [2] и для контроля за циркуляцией 
патогенных агентов [3, 4]. 

Мониторинг циркуляции возбудителей инфекционных болезней традиционно основан на си-
стемах дозорного надзора и анализе этиологической структуры регистрируемой заболеваемости. 
Несмотря на безусловную эффективность и значимость этих инструментов, существуют некото-
рые пробелы в получаемой информации. Эти пробелы обусловлены тем, что значительная часть 
инфекций протекает в легкой форме, субклинически, или бессимптомно, вследствие чего инфи-
цированные не обращаются за медицинской помощью. При этом каждый из них выделяет еже-
дневно с фекалиями и/или мочой до 1011 вирусных частиц, которые попадают в сточную воду. 
Поэтому ЭСВ является важным дополнением к классическим методам эпидемиологического 
надзора. На сегодняшний день ЭСВ признана одним из наиболее эффективных подходов к контро-
лю за циркуляцией вирусов, раннему выявлению новых и вновь возникающих инфекций на попу-
ляционном уровне. Исследования, основанные на ЭСВ, проводились для контроля за инфекциями, 
вызванными адено-, бока-, норо- и энтеровирусами, вирусами гепатита А и Е и рядом других [5].  
В настоящее время такого рода исследования широко проводятся во многих странах в отношении 
SARS-CoV-2 [6]. 

Использование ЭСВ для слежения за кишечными вирусами – актуальное направление иссле-
дований в связи со следующими обстоятельствами: во-первых, эти возбудители широко распро-
странены в популяции; во-вторых, кишечник – основное место их репликации, поэтому выделе-
ние вирионов в сточную воду происходит весьма активно; в-третьих, кишечные вирусы довольно 
часто вызывают субклинические и легкие формы болезни, вследствие чего заболевшие не обраща-
ются за медицинской помощью, но являются источником инфекции для других людей. Поэтому 
ЭСВ кишечных инфекций базируется на возможности выявления возбудителей, которые уже до-
статочно широко распространились среди человеческой популяции, но еще официально не иден-
тифицированы в качестве ведущих агентов заболеваемости. При этом нарастание концентрации 
кишечных вирусов в пробах сточных вод свидетельствует о росте интенсивности их циркуляции 
среди людей. Такого рода исследования ранее были проведены в Ирландии, и их результаты свиде-
тельствовали о том, что концентрация норовирусов в сточных водах достоверно коррелировала  
с уровнем заболеваемости в популяции [7]. После установления этого факта исследования были 
расширены и продолжены: помимо определения количественных показателей вирусов в сточных 
водах проводилось их генотипирование и сравнение с вирусами, идентифицированными в биоло-
гическом материале пациентов. Результаты исследований японских ученых [8], которые в течение 
3 лет проводили динамическое наблюдение за скрытой циркуляцией норовирусов в популяции 
путем определения их концентрации в пробах сточных вод и биологическом материале с последу-
ющим генотипированием, подтвердили ранее полученные данные о том, что концентрации виру-
сов в сточных водах коррелируют с уровнем заболеваемости норовирусной инфекцией. При этом 
установлено, что норовирусный генотип GII.P17/GII.17, вызвавший резкий подъем заболеваемости 
в Японии в 2014 г., скрыто циркулировал в популяции в течение предшествующих двух лет, о чем 
свидетельствовали результаты его мониторинга в сточных водах [8]. Аналогичные исследования  
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в отношении рота-, норо-, адено-, энтеро-, парэховирусов, вирусов гепатита А и Е были проведены 
во Франции. Динамическое наблюдение, основанное на исследовании сточных вод и биологиче-
ского материала пациентов, проводилось в течение года и позволило установить несколько важ-
ных фактов. Во-первых, показано, что энтеровирус D68, который вызывал тяжелые респиратор-
ные инфекции у пациентов других стран, скрыто циркулировал и на территории Франции до ре-
гистрации клинических случаев связанного с ним заболевания; во-вторых, вирусы гепатитов  
А и Е характеризовались достаточно активной скрытой циркуляцией среди населения, несмотря 
на относительно низкое число вызываемых ими клинических случаев заболевания [9]. Таким об-
разом, полученные в ходе исследований на основе использования ЭСВ результаты позволяют по-
лучить чрезвычайно важную информацию для адекватной оценки и прогнозирования эпидситуа-
ции по вирусным кишечным инфекциям.

В Республике Беларусь на протяжении последних двух лет проводятся исследования, направ-
ленные на создание системы мониторинга сточных вод в отношении кишечных вирусов. В связи 
с пандемией COVID-19 в перечень отслеживаемых возбудителей был дополнительно включен 
SARS-CoV-2. 

Цель работы – анализ результатов мониторинга сточных вод в отношении кишечных виру-
сов в 2020–2021 гг. 

Материалы и методы исследования. В 2020 г. исследовано 548 проб сточных вод (4 – из  
г. Брест и Брестской обл., 71 – из г. Витебск и Витебской обл., 61 – из г. Гомель и Гомельской обл., 
78 – из г. Гродно и Гродненской обл., 130 – из г. Минска, 156 – из Минской обл., 47 – из  
г. Могилев и Могилевской обл.). 

В 2021 г. проанализировано 490 проб (44 – из г. Брест и Брестской обл., 52 – из г. Витебск  
и Витебской обл., 67 – из г. Гомель и Гомельской обл., 29 – из г. Гродно и Гродненской обл., 153 – 
из г. Минска, 122 – из Минской обл., 51 – из г. Могилев и Могилевской обл.). 

Для отбора и концентрирования проб использовали «Набор для сбора и концентрирования 
вирусов из питьевой воды в системе децентрализованного хозяйственно-питьевого водоснабже-
ния, поверхностных и сточных вод» (РНПЦ эпидемиологии и микробиологии, Беларусь), осно-
ванный на методе адсорбции-элюции вирусов, в соответствии с инструкцией производителя.

Исследования по выявлению генетического материала актуальных возбудителей кишеч-
ных вирусных инфекций (ротавируса А, норовирусов 1-й и 2-й геногрупп, аденовирусов F, эн-
теровирусов) осуществляли методом ПЦР в режиме реального времени. Для выделения вирус-
ных нуклеиновых кислот применяли коммерческие наборы «НК-экстра» (РНПЦ эпидемио-
логии и микробиологии, Беларусь), для постановки ОТ-ПЦР в одной пробирке – «Набор для 
выявления ДНК (РНК) кишечных вирусов методом полимеразной цепной реакции (ПЦР)  
с гибридизационно- флуоресцентной детекцией «ОКВИ-ПЦР» (РНПЦ эпидемиологии и микро-
биологии, Беларусь).

Молекулярное типирование проводили на основании анализа информативных для этой цели 
фрагментов генома кишечных вирусов, последовательности которых получали с помощью секве-
нирования по Сэнгеру [10]. Для молекулярного типирования норовирусов 2-й геногруппы секве-
нировали фрагменты генов РНК-полимеразы и основного капсидного белка VP1 [11‒13]. Молеку-
лярное типирование аденовирусов осуществляли путем секвенирования фрагмента гена гексо-
на, содержащего гипервариабельный регион [14]. Для типирования энтеровирусов использовали 
фрагмент гена основного капсидного белка VP1, накопленный в ОТ-ПЦР с праймерами, описан-
ными ранее [15, 16]. 

Продукты реакции термоциклического секвенирования, полученные с помощью набора 
GenomeLab DTCS – Quick Start Kit (Beckman Coulter, США), анализировали с помощью CEQ8000 
(Beckman Coulter). 

Поиск гомологичных последовательностей осуществляли в базе данных NCBI с помощью 
программы BLAST [17]. Филогенетическую реконструкцию проводили методом максимального 
правдоподобия, статистическую достоверность топологии оценивали с помощью бутстреппинга 
(1000 псевдорепликатов). Компьютерный анализ последовательностей выполняли с помощью 
программы MEGA версии 7.0 [18]. Для генотипирования норовирусов использовали программу 
Norovirus Genotyping Tool Version 1.0 [19].
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Концентрацию плазмидной ДНК измеряли флуориметрически с помощью прибора Qubit 
Fluorometer (Invitrogen, США), используя интеркалирующий краситель ZUBR Green I («Прайм-
тех», Беларусь), специфичный к двухцепочечной ДНК. Конверсию масса-моли для используемых 
векторов осуществляли на основании рассчитанной концентрации и размеров кольцевой ДНК.

Достоверность обнаруживаемых различий оценивали на основании критерия χ2, доверитель-
ные интервалы долей рассчитывали по распределению Пуассона (через χ2) [20].

Результаты исследования. В 2020–2021 гг. из исследованных 1038 проб сточных вод 487 
(46,9 %) содержали нуклеиновую кислоту (НК) одного или нескольких вирусов (39,6 % проб содер-
жали НК одного возбудителя, 7,3 % – нескольких). Всего было идентифицировано 487 изолятов 
разных кишечных вирусов и SARS-CoV-2. Спектр и доля различных вирусных агентов, выявлен-
ных в пробах сточных вод, представлены на рис. 1. 

В 2020 г. из 548 исследованных проб сточных вод 319 (58,2 % [ДИ 95: 52,0 %; 64,96 %]) содер-
жали НК детектируемых возбудителей ‒ в 264 (48,1 %) образцах присутствовала НК одного вирус-
ного агента, в 65 (11,8 %) – нескольких. В 2021 г. из 490 исследованных проб 168 содержали вирус-
ную РНК (34,29 % [ДИ 95: 29,3 %; 39,88 %]) ‒ 157 (32,0 %) образцов содержали одного возбудителя, 
11 (2,2 %) проб – нескольких. Как видно из представленных данных, частота выявления НК виру-
сов в пробах сточных вод в 2021 г. была достоверно ниже, чем в 2020 г. (p < 0,05). 

Сравнительная частота обнаружения НК различных вирусов в 2020 и 2021 гг. представлена  
на рис. 2. В 2020 г. ротавирусы А, аденовирусы F, энтеровирусы выявлялись в 1,4–2,6 раза чаще, 
чем в 2021 г., тогда как частота выявления норовирусов 2-й геногруппы была одинакова. Обнару-
живаемые различия были достоверны в отношении ротавируса А (p < 0,001), норовирусов 1-й ге-
ногруппы (p = 0,005), аденовирусов F (p = 0,004) и энтеровирусов (p < 0,001). 

В связи с тем что для большинства кишечных вирусов характерна сезонность вызываемой ими 
заболеваемости, а распространение SARS-CoV-2 во время пандемии имеет выраженный волновой 
характер, проведен сезонный анализ частоты выявления кишечных патогенов (рис. 3). 

Согласно полученным результатам, ДНК аденовируса F выявлялась в пробах наиболее часто, 
вне зависимости от сезона. Исключением стали только II квартал 2020 г. и IV квартал 2021 г., когда 
доля проб, в которых присутствовала РНК ротавирусов А, была несколько выше, чем доля проб  
с аденовирусом F (24,3 и 21,1 % во II квартале 2020 г., 13,3 и 6,7 % в IV квартале 2021 г. соот-
ветственно). Пики детекции РНК ротавируса А в пробах сточной воды были зарегистрированы  
в I–II квартале 2020 г., I квартале 2021 г. и IV квартале 2021 г., что соответствует сезонным подъ- 
емам заболеваемости ротавирусной инфекцией в холодное время года. При этом частота его  

Рис. 1. Структура типового разнообразия идентифицированных в сточных водах вирусных агентов 

Fig. 1. Structure of type diversity of viral agents identified in wastewater
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детекции в I–II квартале 2020 г. была достоверно выше, чем в течение всего последующего периода 
наблюдения (25,0 % [ДИ 95: 19,5 %; 31,5 %] – средняя частота выявления РНК ротавируса А в I–II квар-
тале 2020 г., 5,1 % [ДИ 95: 3,6 %; 7,1 %] – средняя частота детекции РНК ротавируса А в III квартале 
2020 г. – IV квартале 2021 г). Максимальная доля проб, в которых выявлялась РНК энтеровиру- 
са, регистрировалась в I‒III квартале 2020 г. Сравнение частоты детекции в I‒III квартале 2020 г.  
и в последующий период также обнаружило достоверные различия: 10,9 % [ДИ 95: 8,0 %; 14,5 %] 
проб содержали РНК ЭВ в I‒III квартале 2020 г. и 2,9 % [ДИ 95: 1,7 %; 4,7 %] – в последующий пе-
риод наблюдения. Снижение частоты детекции РНК энтеровируса также могло быть обусловлено 
уменьшением интенсивности его циркуляции в связи с более жестким соблюдением санитарно-
гигиенических правил населением страны. Детекция РНК норовируса 2-й геногруппы обнаружила 
два пика – в III кварталe 2020 г. и во II квартале 2021 г., хотя выявленные различия по сравнению  
с другими периодами не были статистически достоверны. Частота детекции норовирусов 1-й гено-
группы в целом была достаточно низкой, доля положительных проб, регистрируемых в разное 
время года, не имела достоверных отличий.

РНК SARS-CoV-2 в сточных водах была выявлена во II и IV кварталах 2020 г. и во II и III квар-
талах 2021 г. Пробы сточной воды, в которых обнаружено присутствие РНК SARS-CoV-2, были 
получены во II квартале 2020 г. из Могилевской обл. (г. Горки) – 1 изолят, в IV квартале 2020 г. из 
Гомельской обл. (г. Рогачев и г. Мозырь) – 2 изолята, в 2021 г. из г. Минска ‒ в I квартале 1 изолят, 
во II квартале 3 изолята. 

Рис. 2. Частота детекции НК кишечных вирусов и SARS-CoV-2 в пробах сточных вод в 2020 и 2021 гг.

Fig. 2. Detection frequency of NK enteric viruses and SARS-CoV-2 in wastewater samples in 2020 and 2021
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Рис. 3. Частота детекции НК кишечных вирусов и SARS-CoV-2 в пробах сточных вод по кварталам (2020–2021 гг.) 

Fig. 3. Detection frequency of NK enteric viruses and SARS-CoV-2 in wastewater samples by quarters (2020–2021)
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Сравнение активности циркуляции кишечных вирусов в разных регионах страны проводили 
на основании анализа частоты их детекции в сточных водах разных областей Беларуси (рис. 4). 

В анализ не включали результаты, полученные в Брестской обл. в 2020‒2021 гг. и в Гроднен-
ской обл. в 2021 г., что обусловлено нерегулярным поступлением и малым количеством проб из 
этих областей. Как видно из рис. 4, в сточных водах всех регионов, за исключением Могилевской 
обл., чаще всего в течение всего периода наблюдения детектировались аденовирусы F (от 17 % [ДИ 
95: 8,6 %; 25,3 %] в Минской обл. до 43,7 % [ДИ 95: 33,0 %; 56,8 %] в Гомельской обл.). Частота де-
текции ДНК аденовируса F была в 2 раза и более выше, чем РНК других кишечных вирусов 
(p < 0,05). При сравнении регионов между собой установлено, что ДНК аденовируса F достоверно 
чаще выявлялась в Витебской и Гомельской областях, чем в Минской, Могилевской областях  
и г. Минске. В Могилевской обл. в 2020 г. РНК ротавируса А детектировалась в 4 раза чаще, чем 
других кишечных вирусов (48,9 % [ДИ 95: 31,0 %; 73,4 %], p < 0,05), а в 2021 г. частота выявления 
РНК ротавируса А и ДНК аденовируса F была практически одинакова (17,6 % [ДИ 95: 8,0 %; 33,5 %]  
и 19,6 % [ДИ 95: 9,4 %; 36,0 %] соответственно). Частота детекции РНК норовирусов 2-й геногруп-
пы на различных территориях не имела достоверных отличий и составляла от 3,3 % [ДИ 95: 0,9 %; 
8,4 %] в Витебской обл. до 11,2 % [ДИ 95: 5,6; 20,0 %] в Могилевской обл. РНК энтеровирусов до-
стоверно чаще обнаруживалась в сточных водах Витебской обл., чем в Гомельской обл. (11,5 % 
[ДИ 95: 6,3 %; 19,3 %] и 1,6 % [ДИ 95: 0,2 %; 5,6 %] соответственно). Частота выявления в сточных 
водах различных регионов РНК норовирусов 1-й геногруппы и SARS-CoV-2 была низкой и не име-
ла достоверных различий.

Для определения концентрации кишечных вирусов в сточных водах использовали количе-
ственную ПЦР. С этой целью был сконструирован комплект калибраторов на основе плазмид, со-
держащих вставки-мишени для набора «ОКВИ-ПЦР», концентрации которых установлены спек-
трофотометрически. Из каждой плазмиды было приготовлено 4 разведения ‒ 104, 105, 106 и 107 ГЭ/мл, 
которые использовались как калибраторы для определения концентраций РНК ротавируса А, 
норовирусов 1 и 2, ДНК аденовируса F и РНК энтеровируса. 
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Fig. 4. Detection frequency of various NK enteric viruses and SARS-CoV-2 in the territory of various regions of Belarus
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Концентрации НК кишечных вирусов определяли в пробах, полученных в 2021 г. (рис. 5). 
РНК ротавирусов А присутствовала в образцах в концентрациях 6,3·102–1,5·1010 ГЭ на пробу, 

средняя концентрация – 0,8·108 ГЭ на пробу, медианная концентрация – 7,7·104 ГЭ на пробу; ДНК 
аденовирусов обнаруживалась в диапазоне 4,8·102–3,3·109 ГЭ на пробу, средняя концентрация ‒ 
7,3·107 ГЭ на пробу, медианная концентрация ‒ 5,8·105 ГЭ на пробу; РНК норовирусов 2-й геногруп-
пы детектировали в концентрации 1,2·102–1,5·108 ГЭ на пробу, средняя концентрация ‒ 1,1·107 ГЭ на 
пробу, медианная концентрация – 1,3·103 ГЭ на пробу; РНК энтеровирусов выявляли в диапазоне 
2,7·102–1,8·105 ГЭ на пробу, средняя концентрация ‒ 5,8·104 ГЭ на пробу, медианная концентрация – 
1,9·104 ГЭ на пробу. При этом, как видно из представленных выше данных, в ряде проб были обна-
ружены чрезвычайно высокие концентрации НК кишечных вирусов (см. таблицу).

Характеристика проб сточных вод с высокой концентрацией НК кишечных вирусов
Characteristics of wastewater samples with high concentration of NK enteric viruses

№ образца Тип кишечного вируса Концентрация НК, ГЭ на пробу Место отбора

26034
Ротавирус

10 095 968 Быховская ЦРБ, Могилевская обл.
26977 57 588 443 г. Чериков, Могилевская обл.
28263 707 236 958 Климовичская ЦРБ, Могилевская обл.
27612 14 757 256 632 Витебская ОКИБ
25873

Аденовирус
64 236 103 г. Березино, Минская обл.

25874 49 115 950 Клецкая ЦРБ, Минская обл.
28068 8 151 445 г. Минск, Лучины, 28
28075 3 371 810 ДИКБ г. Минска
26703 Норовирус 152 448 543 Белыничская ЦРБ, Могилевская обл.

Как видно из представленных данных, большинство (6 из 9) проб с высокой вирусной нагруз-
кой были отобраны в точках сброса сточных вод из лечебных учреждений. Вполне закономерно, 
что концентрация НК кишечных вирусов в этих пробах была существенно выше, чем в пробах, 
которые отбирались в точках сброса городских сточных вод. 

В отношении кишечных вирусов, которые присутствовали в пробах сточных вод в относи-
тельно высоких концентрациях, проведено молекулярное типирование, в результате которого 
идентифицированы норовирус GII.4[P16], аденовирусы 41-го типа (5 изолятов), энтеровирусы 
Коксаки В3, В5, ЕСНО 30 и ЕСНО 13. Следует отметить, что все идентифицированные в сточных 
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Рис. 5. Концентрация НК кишечных вирусов в пробах сточных вод

Fig. 5. Concentration of NK enteric viruses in sewage samples
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водах типы кишечных вирусов относились к доминирующим в этот период времени гено-/серо-
типам возбудителей.

Обсуждение. Полученные в ходе мониторинга сточных вод результаты свидетельствуют о том, 
что аденовирусы F наиболее активно циркулируют среди населения страны. Общая частота их 
детекции в 2020‒2021 гг. составила 50,1 % [ДИ 95: 44,0 %; 56,8 %], что достоверно выше, чем ча-
стота ротавирусов А (22,8 % [ДИ 95: 18,8 %; 27,45 %]), норовирусов 2-й геногруппы (11,1 % [ДИ 95: 
8,3 %; 14,5 %]), энтеровирусов (12,5 % [ДИ 95: 9,6 %; 16,0 %]), норовирусов 1-й геногруппы (1,6 % 
[ДИ 95: 0,7 %; 3,2 %]). При этом следует отметить, что в качестве этиологического агента различ-
ных форм острых кишечных инфекций в Республике Беларусь в 2020‒2021 гг. аденовирусы F вы-
ступали существенно реже, чем ротавирусы А и норовирусы 2-й геногруппы (по неопубликованным 
данным, обнаружены всего у 2,2 %‒3,3 % пациентов с острыми гастроэнтеритами в 2020‒2021 гг.). 
На основании этих результатов можно предположить, что значительная часть инфекций, вызван-
ных аденовирусами F, протекает бессимптомно или со слабо выраженными клиническими прояв-
лениями, которые не требуют обращения за медицинской помощью. Вместе с тем биологические 
свойства аденовирусов F, геном которых представлен двухцепочечной молекулой ДНК, обеспечи-
вают их большую стабильность в условиях окружающей среды, что также может влиять на значи-
тельно более высокую частоту их детекции в пробах сточных вод. Высокая частота присутствия 
аденовирусов, в том числе аденовирусов F, в сточной воде позволяет заключить, что они являются 
более предпочтительными вирусными индикаторами фекального загрязнения воды. Это под-
тверждается и ранее полученными нами результатами исследования питьевой воды, где аденови-
русы F выявлялись существенно чаще, чем используемые в настоящее время в качестве индика-
торных организмов энтеровирусы [21]. 

Анализ частоты детекции кишечных вирусов в сточных водах в течение 2020 и 2021 гг. пока-
зал, что в 2021 г. имело место снижение активности циркуляции большинства кишечных вирусов 
среди населения. Общая доля проб, содержавших НК какого-либо вируса, в 2021 г. была достовер-
но ниже, чем в 2020 г., что, по-видимому, было связано с более строгим соблюдением санитарно-
гигиенических норм, обусловленных пандемией COVID-19. Частота детекции аденовирусов F, ро-
тавирусов А, энтеровирусов в 2021 г. была достоверно ниже, чем в 2020 г., тогда как в отношении 
норовирусов 2-й геногруппы достоверных различий в частоте обнаружения в сточной воде в 2020 
и 2021 гг. не выявлено. 

Результаты анализа сезонной частоты выявления НК кишечных вирусов показали, что в отно-
шении ротавирусов А максимальные их уровни регистрировались в холодное время года, что, ве-
роятно, отражало сезонность вызванной ими заболеваемости среди населения. Частота детекции 
ДНК аденовирусов F постепенно снижалась в течение 2020–2021 гг., без заметных сезонных подъ-
емов и спадов. Заболеваемость аденовирусным гастроэнтеритом не имеет сезонности, что, по-
видимому, объясняет отсутствие соответствующих колебаний уровней его ДНК в сточной воде. 
Пики детекции РНК норовирусов 2-й геногруппы в сточных водах не совпадали с сезонными 
подъемами вызванной ими заболеваемости и были зарегистрированы в III квартале 2020 г. и во  
II квартале 2021 г. 

Изучение географических особенностей выявления НК кишечных вирусов в сточных водах 
показало, что на территории всех областей, кроме Могилевской, чаще всего выявлялась ДНК аде-
новирусов F. При этом на территории Витебской, Гомельской и Гродненской областей она обнару-
живалась в 1,5‒2 раза чаще, чем в Минской, Могилевской областях и г. Минске. В Могилевской 
области в 2020 г. РНК ротавирусов А обнаруживалась достоверно чаще, чем ДНК аденовирусов F, 
а в 2021 г. частота детекции НК обоих возбудителей была одинакова. Что лежит в основе обнару-
живаемых различий, на данный момент сказать сложно, но более вероятно, что региональные осо-
бенности организации процесса отбора проб оказывают большее влияние, чем реальные уровни 
заболеваемости каждой из инфекций.

На сегодняшний день существует довольно много работ, авторы которых изучали концент- 
рации НК кишечных вирусов в сточных водах. Проведение таких исследований, как правило, ос-
новано на отборе пробы сточных вод определенного объема (обычно 1–10 л) c последующим кон-
центрированием вирусов-контаминантов разными методами. Такой подход позволяет определять 
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концентрацию вирусных НК в 1 л сточных вод. Альтернативой этому методу является концентри-
рование вирусов из проб в потоке сточной воды с использованием пакетов с адсорбентом. Такая  
методика отбора проб применяется в России [22], она же лежит в основе коммерческих наборов, 
которые были использованы при проведении настоящих исследований. Суть этого метода заклю-
чается в том, что пакет с адсорбирующим материалом помещается на определенное время в ток 
сточных вод, после чего адсорбировавшиеся за это время вирусы элюируются в лаборатории. Ис-
пользование такого подхода не позволяет достоверно определить исследованный объем сточных 
вод, из которых адсорбировались вирусы, поэтому расчет концентрации вирусной НК на единицу 
объема сточных вод невозможен. В представленной работе концентрация вирусов оценивалась на-
ми в пересчете на пробу. Полученные нами результаты показали, что определенные нами с ис-
пользованием пакетов с адсорбентом концентрации вирусов были сопоставимы с концентрация-
ми, которые определялись другими исследователями при пересчете на 1 л сточных вод. Так, по 
нашим данным, концентрация РНК ротавирусов А составила 6,3·102–1,5·1010 ГЭ на пробу, тогда 
как по результатам других авторов – 1·101–8,7·108 ГЭ/л [23, 24], ДНК аденовирусов F присут-
ствовала в концентрации 4,8·102–3,3·109 ГЭ на пробу, по данным зарубежных исследователей – 
в диапазоне 5·104–3,3·1010 ГЭ/л [25, 26], концентрация РНК норовирусов 2-й геногруппы соста-
вила 1,2·102–1,5·108 ГЭ на пробу, по данным литературных источников – 0,00–2,6·109 ГЭ/л [26, 27], 
РНК энтеровирусов определялась нами в диапазоне 2,7·102–1,8·105 ГЭ на пробу, по данным 
других исследователей – 3,8·108–2,4·109 ГЭ/л [28]. Максимальные концентрации НК кишечных 
вирусов выявлялись, как правило, в пробах госпитальных сточных вод, что согласуется с ре-
зультатами других исследователей.

Цель и задачи настоящего исследования первоначально были направлены только на монито-
ринг кишечных вирусов в сточных водах, однако пандемия COVID-19 привела к включению 
SARS-CoV-2 в перечень отслеживаемых вирусов. Все образцы сточных вод, поступившие в лабо-
раторию, были исследованы на предмет присутствия в них РНК SARS-CoV-2. Полученные резуль-
таты позволили обнаружить РНК SARS-CoV-2 в 7 образцах сточных вод, что составило 0,6 % от 
всех исследованных проб и 2 % от всех идентифицированных вирусов. Поскольку нам удалось 
обнаружить лишь единичные положительные в отношении SARS-CoV-2 пробы, делать какой-либо 
вывод на их основании преждевременно. Малая частота выявления РНК SARS-CoV-2 была обу-
словлена, по-видимому, отсутствием оптимизированных методов пробоподготовки. Наборы, ис-
пользованные для отбора проб, были разработаны и оптимизированы в отношении безоболочеч-
ных кишечных вирусов, эффективность их применения для адсорбции-элюции оболочечных ви-
русов, к которым принадлежит SARS-CoV-2, может быть гораздо ниже. Кроме того, оболочечные 
вирусы являются значительно более уязвимыми к воздействию неблагоприятных факторов, таких 
как детергенты и поверхностно-активные вещества, которые присутствуют в сточных водах в боль-
ших количествах. Исходя из этого очевидна необходимость оптимизации методов улавливания 
SARS-CoV-2 из сточных вод, их концентрирования и последующей детекции. 

Заключение. Мониторинг сточных вод в отношении доминирующих групп кишечных виру-
сов (ротавирусов А, норовирусов 1-й и 2-й геногрупп, аденовирусов F, энтеровирусов), включаю-
щий количественное определение содержания их НК был проведен в Беларуси впервые. В ходе 
его проведения исследовано более 1000 проб из разных регионов Беларуси, полученных в течение 
2020‒2021 гг. Анализ полученных результатов свидетельствовал о том, что в 2021 г. имело место 
снижение активности циркуляции большинства кишечных вирусов по сравнению с 2020 г., которое, 
вероятно, было обусловлено более строгим соблюдением санитарно-гигиенических правил во вре-
мя пандемии COVID-19. Преобладание в сточных водах ДНК аденовирусов F могло быть связано  
с их широким бессимптомным носительством, с одной стороны, и большей устойчивостью ДНК 
возбудителя во внешней среде ‒ с другой. Зарегистрированное повышение частоты детекции РНК 
ротавирусов А в холодное время года было обусловлено скорее всего сезонными подъемами забо-
леваемости. Вместе с тем в отношении норовирусов 2-й геногруппы такой закономерности не вы-
явлено. Обнаружены региональные особенности частоты выявления НК различных кишечных 
вирусов, однако их причины требуют дальнейшего выяснения. Количественный анализ содер-
жания вирусных НК в сточных водах показал, что метод концентрирования вирусов с помощью 
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пакетов с адсорбентом может быть использован для мониторинга их концентраций. Большинство 
проб с высокими концентрациями НК кишечных вирусов были отобраны из точек, куда осущест-
влялся сброс сточных вод непосредственно из учреждений здравоохранения. По результатам  
молекулярного типирования в исследованных сточных водах присутствовали наиболее распро-
страненные гено- или серотипы возбудителей – норовирус GII.4[P16], аденовирус 41-го типа, эн-
теровирусы Коксаки В3, В5 и ЕСНО 13.

Полученные данные, основанные на количественном анализе содержания кишечных вирусов 
в сточных водах, представляют ценную информацию об их циркуляции в человеческой популя-
ции, которая позволяет оценивать текущую эпидситуацию и прогнозировать ее развитие в бли-
жайшей перспективе. 
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