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В работе установлены генетические характеристики основных серотипов энтеровирусов, циркулировав­

ших среди населения г.Минска в 2003  —  2005 гг., на основании результатов их молекулярно-эпидемиологическо- 
го анализа.
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Энтеровирусы (ЭВ) являются одними из самых рас­
пространенных вирусных агентов. Они широко цир­

кулируют в человеческой популяции и способны длитель­
ное время сохраняться в объектах окружающей среды. Бла­
годаря своей пантропности ЭВ вызывают довольно широ­
кий спектр заболеваний, которые могут протекать в виде 
сезонных эпидемических подъемов или вспышек. За после­
дние 10 лет на территории Республики Беларусь зарегист­
рирован ряд вспышек энтеровирусной инфекции (ЭВИ) [2], 
наиболее массовая из которых имела место в г. Минске в 
2003г. (в период с августа по октябрь с различными форма­
ми ЭВИ было госпитализировано около 1500 человек) [1]. В 
следующем 2004г. в г. Минске был зафиксирован сезонный 
эпидемический подъем ЭВИ, который характеризовался 
меньшими показателями заболеваемости, другой структу­
рой зарегистрированных клинических форм и сменой до­
минирующей возрастной группы. Летом-осенью 2005г. за­
болеваемость ЭВИ в г. Минске регистрировалась на уров­
не спорадических случаев инфекции. Анализ ее этиологи­
ческой структуры показал, что доминирующими возбудите­
лями, циркулирующими среди детского населения г. Минс­
ка в 2003-2005гг., были вирусы ECHO 30, ECHO 6 и Коксаки 
В5. При этом в 2003 и 2004 годах у заболевших обнаружи­
вались все 3 вышеуказанных серотипа ЭВ, тогда как в 2005 
г. вирус ECHO 30 не регистрировался. Таким образом, в 
условиях циркуляции практически одних и тех же домини­
рующих серотипов, эпидемические характеристики забо­
леваемости ЭВИ в г.Минске в 2003г., 2004г. и 2005г. значи­
тельно различались. Это обстоятельство явилось основа­
нием для проведения соответствующих исследований вы­
деленных в разные годы доминирующих возбудителей на 
молекулярно-генетическом уровне.

Целью настоящих исследований было установление 
генетических характеристик 3-х основных серотипов энте­
ровирусов (ECHO 30, ECHO 6 и Коксаки В5), циркулировав­
ших среди населения г. Минска в 2003 -  2005гг., на осно­
вании результатов их молекулярно-эпидемиологического 
анализа.

Материал и методы
В работе использовали 21 изолят вирусов ECHO 6, ECHO 

30, Коксаки В5, выделенный от детей с различными форма­
ми ЭВИ. Накопление, титрование и постановку реакции 
нейтрализации вирусов Коксаки В 5 осуществляли на пе­
ревиваемых культурах клеток BGM и Нер-2С, вирусов ECHO
6 и ECHO 30-на клетках BGM и RD по стандартным протоко­
лам [3].

Для выделения РНК применяли коммерческие наборы 
«РНК-С0РБ», производства «АмплиСенс», Россия. Реакцию 
обратной транскрипции осуществляли с использованием 
обратной транскриптазы вируса лейкемии мышей Молони 
(200 ед.) и вирус-специфического праймера. Амплифика­
цию участка генома, локализованного в пределах гена, ко­
дирующего основной капсидный белок (VP1) ЭВ проводили

с праймерами, ранее описанными Oberste et al [7]. Состав 
реакционной смеси-бОмМ ТрисНС! (рН8,5), 15mM (NH4)2S04, 
2,2 тМ  MgCI2, 200 мкмоль dNTP, 2,5 ед. Taq-полимерэзы. 
Результаты амплификации анализировали с помощью гель- 
электрофореза.

Секвенирование участков ДНК проводили методом тер- 
минации цепи в термоциклической реакции с использова­
нием коммерческого набора производства “Amersham 
Biosciences”, включающем термостабильный фермент «Тер- 
мосеквеназа I ДНК-полимераза”. Электрофорез и анализ 
продуктов реакции проводили на автоматическом ДНК- 
анализаторе «ALFexpress II» с использованием программ­
ного продукта “ALFwin Sequence Analyser 2.11" (производ­
ство "Amersham Biosciences”). Полученные нуклеотидные 
последовательности (прямую и обратную) для каждой ис­
следуемой пробы выравнивали друг относительно друга для 
удаления неясных оснований и получения консенсусных 
последовательностей, которые использовали для дальней­
шей работы.

Поиск гомологичных последовательностей осуществля­
ли в базе данных Entrez с помощью программы BLAST [4]. 
Использовали следующие параметры: поиск ограничива­
ли областью «вирусы», размер слова -  7 или 10. Значения 
остальных параметров были установлены по умолчанию. 
Компьютерный анализ последовательностей (множествен­
ное выравнивание, определение эволюционных расстоя­
ний, филогенетическую реконструкцию и определение дос­
товерности ее топологии) осуществляли с помощью MEGA 
(Molecular evolutionary genetics analysis), версия 3.1 [6]. 
Генетические расстояния между последовательностями оп­
ределяли на основании 2-х параметрической модели эво­
люции, предложенной Kimura в 1980 г [5]. Реконструкцию 
филогенетических древ проводили на основании получен­
ных эволюционных расстояний с помощью алгоритма 
neighbor-joining [8], встроенного в MEGA. Достоверность то­
пологий полученных филогенетических древ оценивали ме­
тодом псевдореплик (бутстрепинг). Для оценки достоверно­
сти топологии по каждому древу были проанализированы 
1000 псевдореплик.

Результаты и обсуждение
Молекулярно-эпидемиологические исследования ви­

русов ECHO 30. Молекулярно-эпидемиологические иссле­
дования проводили на основании сравнительного анали­
за 7 нуклеотидных последовательностей вирусов ECHO 30, 
выделенных в 2003-2004 гг. в г. Минске и 20 нуклеотидных 
последовательностей, принадлежавших вирусам того же 
серотипа, циркулировавшим в 1996 -  2003 гг. в России, 
странах Европы и Азии (рис.1).

Сравнение вирусов ECHO 30, выделенных в 2003г. от 
различных больных, между собой и с вирусом, выделенным 
в 2004 г., показало, что все вирусы ECHO 30, выделенные в
2003 г., были весьма сходны между собой: среднее эволю­
ционное расстояние в пределах данной группы составило
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0,011+0,003 нуклеотидных замены/сайт. Установлено, что 
вирус ECHO 30, выделенный в 2004 г., практически не отли­
чался от вирусов ECHO 30, циркулировавших в 2003 г. Эво­
люционное расстояние между ними составляло не более 
0,022±0,006 нуклеотидных замен/сайт. Результаты филоге­
нетической реконструкции (Рис. 1) показали, что эти виру­
сы достоверно входят в единый монофилетический кластер. 
Полученные данные указывают на принадлежность всех 
вирусов ECHO 30, циркулировавших в 2003-2004 гг., к еди­
ному субтипу вируса. Они свидетельствуют о гомогенности 
популяции вирусов ECHO 30, вызвавших вспышку ЭВИ в 
г.Минске в 2003г. и сезонный подъем заболеваемости в
2004 г. В 2004 г. население г. Минска столкнулось практи­
чески с тем же генетическим вариантом ECHO 30, что и в 
2003 году. Это определило особенности возрастной структу­
ры (дети первых года-двух лет жизни, неконтактировавшие 
с вирусом в 2003 г.) и более низкие показатели заболевае­
мости (80 на 100 тыс. в 2003 г. и 29 на 100 тыс. в 2004 г.).

Сравнение вирусов ECHO 30, выделенных в Минске с 
вирусами, циркулировавшими в других странах мира, по­
зволило установить, что наиболее близкими к «минскому» 
субтипу вируса оказались вирусы, вызвавшие вспышку в 
2002 г. в Молдове и циркулировавшие в 2003 г. в России. 
Все эти вирусы на филогенетическом древе образовыва­
ли общий кластер (рис.1). Среднее эволюционное расстоя­
ние между ними составило 0,048 ± 0,009 нуклеотидных 
замен/сайт.
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Рис.1. Дендрограмма, построенная по результатам фи­
логенетического анализа 27 нуклеотидных последователь­
ностей вирусов ECHO 30, включающих фрагмент длиной 
420 нуклеотидов, локализованный в 3’VP1 регионе генома 
ЭВ. Числа в узлах древа показывают процент псевдореп­
лик по результатам бутстреппинга имеющих такую же топо­
логию. Шкала (внизу, слева) отражает эволюционное рас­
стояние

Данные литературы свидетельствуют о многочисленных 
вспышках, вызванных вирусом ECHO 30 в 1996 -  2000 гг. в 
странах Западной и Восточной Европы. Исходя из этого, в 
анализ были включены нуклеотидные последовательности 
различных вирусов ECHO 30, выделенных в этом регионе. 
Полученные результаты показали, что вирусы, выделенные 
от больных в Минске в 2003-04 гг. и циркулировавшие в 
Европе, входили в 2 различных монофилетических класте­
ра, что указывает на их принадлежность к разным генети­
ческим субтипам. Среднее эволюционное расстояние меж­
ду кластерами, однако, оказалось не очень значительным и 
составило 0,066±0,011 нуклеотидных замен/сайт. На осно­
вании филогенетической реконструкции можно предполо­
жить, что эти 2 субтипа вирусов принадлежат к одной и той 
же линии и имеют гипотетического общего предка (досто­
верность топологии -  75%). Наиболее эволюционно-удален- 
ными при сравнении с вирусами ECHO 30, выделенными в 
Минске в 2003-04 гг., оказались вирусы, циркулировав­
шие в 1999-2000 гг. в регионах, лежащих к юго-востоку от 
нашей страны. Так, эволюционное расстояние между «мин­
скими» изолятами ECHO 30, и вирусами, выделенными в 
1999-2000гг в Украине, Грузии, Азербайджане, а также 
Ставропольском крае России, составило 0,12±0,017 нукле­
отидных замен/сайт.

Молекулярно-эпидемиологические исследования ви­
русов ECHO 6. Исследования проводили на основании срав­
нительного анализа нуклеотидных последовательностей 3- 
х изолятов вирусов ECHO 6, выделенных на территории г. 
Минска от больных ЭВИ. Два из этих изолятов были выделе­
ны в период вспышки ЭВИ в 2003 г. и один -  во время 
эпидемического подъема заболеваемости в 2004 г. Для срав­
нения были использованы 18 нуклеотидных последователь­
ностей вирусов ECHO 6, циркулировавших на территории 
Европы и Азии, в том числе -  вирусы, выделенные во время 
вспышек в Бельгии, в 2002 г. и во Франции, в 2005 г. Кроме 
этого в анализ были включены нуклеотидные последова­
тельности вирусов ECHO 6, выделенные в тот же период 
времени (2003-04 гг.) в Японии. Эти вирусы были выделены 
в отсутствие вспышек и являлись причиной спорадических 
случаев различных форм ЭВИ, а также были изолированы 
от здоровых людей. Помимо этого, в анализ были включены 
два изолята ECHO 6, выделенные в России. Авторы нуклео­
тидных последовательностей этих изолятов не указывают 
на их связь с какими-либо вспышками ЭВИ.

Как видно из рисунка 2, все нуклеотидные последова­
тельности, использованные для филогенетического анали­
за, объединились в 3 основные группы. Статистическая 
достоверность такой топологии древа достаточно высока: 
значения бутстреппинга для всех этих групп составили 91- 
98%. В первую группу вошли изоляты ECHO 6, выделенные 
в 2003-04 гг. в Японии, во вторую -  вирусы ECHO 6, выде­
ленные в тот же период времени в Минске и вирус, выде­
ленный в России в 1999г., третью группу составили виру­
сы, вызвавшие вспышки в Бельгии в 2002г. и Франции в 
2005г.

Анализ вирусов ECHO 6, выделенных от больных в г.Мин­
ске в 2003-04г., показал их относительную гетерогенность. 
Так, эволюционное расстояние между вирусами, выделен­
ными во время вспышки ЭВИ в г.Минске в 2003г. (№№ Е6 
2053 by 03 и Е6 2341 by 03) составило 0,03+0,014 нуклео­
тидных замен/сайт. Если проанализировать аналогичные 
данные для изолятов ECHO 6, выделенных во время вспыш­
ки во Франции в 2005г., следует отметить, что вирусы, изо­
лированные от больных из одного и того же населенного 
пункта (АМ236969 и АМ236973, 2005г., Париж), характе­
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ризовались значительно меньшей гетерогенностью: эволю­
ционное расстояние между ними составляло лишь 0,006 
нуклеотидных замен/сайт. Даже с учетом изолята 
АМ236969, который был выделен в другом географическом 
регионе Франции, среднее эволюционное расстояние между 
вирусами, выделенными во время вспышки ЭВИ в 2005г. 
во Франции было меньше, чем между вирусами, выделен­
ными в 2003г. в г.Минске (0,024 и 0,03 нуклеотидных за­
мен/сайт, соответственно). Таким образом, можно сделать 
вывод о том, что одной из особенностей вспышки ЭВИ в 
г.Минске в 2003г. была генетическая гетерогенность выз­
вавших ее вирусов ЕСН06.

Далее было проведено сравнение вирусов ECHO 6, вы­
деленных в г.Минске в 2003г. и 2004г. Как видно из рисун­
ка 2, вирус ECHO 6, выделенный в 2004г. (№ 3094 By 04), 
группировался вместе с одним из изолятов, выделенных во 
время вспышки ЭВИ в 2003 г. (№ Е6 2341 by 03). Эволюци­
онное расстояние между этими двумя вирусами составило 
0,01210,008 нуклеотидных замен/сайт. Если сравнить этот 
показатель с эволюционным расстоянием между изолята- 
ми 2003г. (0,03 нуклеотидных замен/сайт), видно, что вирус 
ЕСН06, выделенный в 2004г. был значительно ближе к од­
ному из изолятов 2003г., чем ECHO 6, выделенные в один и 
тот же период времени. На основании этих данных, а также 
результатов филогенетической реконструкции (рис.2), мож­
но утверждать, что во время вспышки 2003г. среди населе­
ния Минска циркулировали 2 группы вирусов ECHO 6. К 
одной из этих групп принадлежал изолят № еб 2341 by 03, 
кдругой-№ Е6 2053 by 03. В 2004г. продолжалась циркуля­
ция вирусов первой группы, к которой можно отнести ви­
рус ECHO 6 №3094 by 04, тогда как циркуляция второй груп­
пы обнаружена не была.
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Рис. 2. Дендрограмма, построенная по результатам фи­
логенетического анализа 21 нуклеотидных последователь­
ностей вирусов ECHO 6, включающих фрагмент длиной 230 
нуклеотидов, локализованный в 3’VP1 регионе генома ЭВ. 
Числа в узлах древа показывают процент псевдореплик по 
результатам бутстреппинга имеющих такую же топологию. 
Шкала (внизу, слева) отражает эволюционное расстояние

Как уже упоминалось, в одну из трех основных монофи- 
летических групп помимо вирусов ECHO 6, выделенных в 
г.Минске в 2003-04гг., вошел также вирус, выделенный в 
России в 1999 г. Достоверность такого группирования на 
филогенетическом древе была весьма высокой -  94%. Дан­
ный изолятбыл наиболее близок к «минским» штаммам ECHO 
6. Максимальное эволюционное расстояние между ним и 
вирусами, выделенными в Минске, составило 0,042+0,016 
нуклеотидных замен/сайт. Таким образом, на основании 
результатов молекулярно-эпидемиологического анализа, 
российский штамм вируса ECHO 6 AY896760, циркулиро­
вавший в 1999г. можно отнести к той же группе вирусов, 
которая вызвала вспышку в Минске в 2003г.

Продолжая сравнение вирусов ЕСН06, выделенных в 
нашей стране и за рубежом, следует отметить, что вирусы, 
выделенные в Минске в 2003-04гг. и в России в 1999г. при­
надлежали к той же линии вирусов, которые циркулирова­
ли в Японии в аналогичный период времени. На это указы­
вают результаты филогенетической реконструкции (рис.2):
2 большие группы вирусов (1-я включает изоляты, выделен­
ные в Японии, 2-я -  минские вирусы ECHO 6 2003-04 гг.) с 
достоверностью 99% имели гипотетического общего пред­
ка. При этом вирусы ECHO 6, выделенные в Европе (Фран­
ция, Бельгия), являются эволюционно более далеко отстоя­
щими от минских изолятов 2003-04гг.

Молекулярно-эпидемиологические исследования ви­
русов Коксаки В5. Для проведения молекулярно-эпидеми­
ологических исследований в отношении вирусов Коксаки 
В5 проводился сравнительный анализ 2-х изолятов виру­
сов, выделенных в г. Минске в 2003 и 2005гг. Один из этих 
изолятов был выделен во время вспышки ЭВИ от больного 
серозным менингитом (№1841 By 03), а второй -  в 2005г. 
от больного с ЭВИ, у которого впоследствии развился мио­
кардит. С целью установления филогенетических взаимоот­
ношений этих вирусов с изолятами Коксаки В5, выделен­
ными в других странах, в анализ были включены также 22 
нуклеотидные последовательности вирусов Коксаки В5 и 1 
нуклеотидная последовательность вируса везикулярной 
болезни свиней (рис.З). В качестве прототипных штаммов 
использовали не только прототипный штамм Коксаки В5 
Faulkner, но также штамм вируса везикулярной болезни 
свиней HongKong. Это связано с тем, что, как было установ­
лено ранее, все циркулирующие в мире вирусы Коксаки В5 
делятся на две большие группы, принадлежащие к двум 
различным генетическим линиям вируса. Одна из этих ли­
ний является эволюционно родственной прототипным ви­
русам Коксаки В5, обнаруженным исходно у людей, тогда 
как другая имеет эволюционную связь с вирусом везику­
лярной болезни свиней.

Филогенетическая реконструкция эволюционных взаи­
моотношений изолятов Коксаки В5, выделенных в Минске 
в 2003г. и 2005г., показала, что эти 2 изолята принадлежат 
к двум разным генетическим линиям вируса (рис.З).

Изолят вируса № 1841 By 03, выделенный от больного 
серозным менингитом во время вспышки ЭВИ в 2003г., со 
100% статистической достоверностью группировался на 
дендрограмме вместе с прототипным штаммом Коксаки В5 
Faulkner, тогда как изолят № 4052 By 05, выделенный от 
больного ЭВИ в 2005г. принадлежал к той же генетической 
линии, что и вирус везикулярной болезни свиней (досто­
верность топологии древа -  72%). Эволюционное расстоя­
ние между изолятом Коксаки В5 № 1841 By 03 и прототип­
ным штаммом Faulkner составило 0,104±0,023 нуклеотид­
ных замен/сайт, а между изолятом Коксаки В5 № 4052 By 
05 и прототипным штаммом Faulkner -  0,224±0,026 нукле­
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отидных замен/сайт. С другой стороны, эволюционное рас­
стояние между изолятом Коксаки В5 № 4052 By 05 и прото­
типным штаммом вируса везикулярной болезни свиней 
HongKongcocтaвилoвcero0,169±0,03 нуклеотидных замен/ 
сайт. Таким образом, изолят вируса Коксаки В5 № 4052 By 
05 должен быть отнесен к той же генетической линии, что и 
вирус везикулярной болезни свиней.

Принадлежность двух исследуемых изолятов вируса Кок­
саки В5, выделенных в 2003г. и 2005г. в Минске к двум 
различным крупным эволюционным линиям явилась при­
чиной значительных различий между этими изолятами. Так, 
эволюционное расстояние между ними составило 
0,257+0,041 нуклеотидных замен/сайт, что даже немного 
выше порогового значения генетического определения се­
ротипа ЭВ (0,25 нуклеотидных замен/сайт). Исходя из этого, 
дальнейший анализ изолятов Коксаки В5 проводился по 
отдельности в пределах тех эволюционных линий, к кото­
рым принадлежали эти изоляты.

Вирус Коксаки В5 № 1841 By 03, выделенный от боль­
ного серозным менингитом во время вспышки ЭВИ в г.Мин­
ске в 2003г. на дендрограмме входил в одну группу с виру­
сами этого же серотипа, выделенными с 1997г. по 2003г. в 
различных странах Западной Европы. Достоверность та­
кой топологии составила 92%. Группа является достаточно 
гомогенной-среднее эволюционное расстояние между ви­
русами Коксаки В5, вошедшими в ее состав не превышало 
0,025±0,006 нуклеотидных замен/сайт. Интересно, что по­
мимо «минского» изолята вируса Коксаки В5, который был 
выделен во время крупной вспышки ЭВИ, все остальные 
изоляты, входящие в данную группу были выделены либо от 
больных со спорадическими случаями ЭВИ, либо от асимп-
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Рис. 3. Дендрограмма, построенная по результатам фи­
логенетического анализа 26 нуклеотидных последователь­
ностей вирусов Коксаки В5, включающих фрагмент длиной 
305 нуклеотидов, локализованный в 3’VP1 регионе генома 
ЭВ. Числа в узлах древа показывают процент псевдореп­
лик по результатам бутстреппинга имеющих такую же топо­
логию. Шкала (внизу, слева) отражает эволюционное рас­
стояние

томатических пациентов. На основании этих данных мож­
но предположить, что вирус Коксаки В5 не играл ключевую 
роль во время крупной вспышки инфекции в г.Минске в 
2003г. Данное предположение косвенно подтверждает тот 
факт, что от больных, у которых было зарегистрировано тя­
желое течение ЭВИ, в том числе от больных острым миокар­
дитом, вирус Коксаки В 5 не выделялся.

Принципиально иная ситуация имела место при анали­
зе изолята Коксаки В5 № 4052 By 05, выделенного в г. Мин­
ске в 2005г. от больного ЭВИ, у которого впоследствии раз­
вился миокардит. Данный изолят входил в общий монофи- 
летический кластер с вирусами Коксаки В5, которые яви­
лись причиной вспышек ЭВИ во Франции в 2005г. и сероз­
ного менингита в Китае в 2002г. Достоверность такой топо­
логии была весьма высокой и составила 98%. Эволюцион­
ное расстояние между изолятами в пределах данного клас­
тера также было невелико и составляло 0,023±0.006 нук­
леотидных замен/сайт. Исходя из этого, можно предполо­
жить, что, несмотря на отсутствие вспышки ЭВИ в 2005г., 
субтип вируса Коксаки В5, циркулировавший в этот пери­
од в Минске, к которому и принадлежал исследуемый изо­
лят № 4052 By 05, характеризовался более высокой пато­
генностью, чем субтип, циркулировавший во время вспыш­
ки ЭВИ в 2003г.

Таким образом, проведенные молекулярно-эпидемиоло­
гические исследования позволили выяснить генетические 
характеристики вирусов ECHO 30, ECHO 6 и Коксаки В5, 
которые являлись доминирующими возбудителями ЭВИ сре­
ди населения г. Минска в 2003-2005гг.

Установлено, что вспышка ЭВИ в 2003г. была вызвана 
вирусами ECHO 30, принадлежавшими к генетическому 
субтипу, отличавшемуся оттого, который циркулировал в 
1996-2000гг. натерритории Западной Европы. Этот же суб­
тип вируса вызвал вспышку ЭВИ в Молдове в 2002г., что 
указывает на его высокую вирулентность и контагиозность. 
В следующем 2004 г. в г. Минске продолжалась циркуляция 
того же генетического субтипа ECHO 30. Это определило 
особенности возрастной структуры заболевших (дети пер­
вых года-двух лет жизни, не контактировавшие с вирусом в 
2003г.) и более низкие показатели заболеваемости (80 на 
100 тыс. в 2003г. и 29 на 100 тыс. в 2004г.).

В отличие от вирусов ECHO 30, популяция вирусов ECHO
6, циркулировавших среди населения Минска во время 
вспышки 2003г., характеризовалась значительной гетеро­
генностью и включала вирусы, принадлежащие, по мень­
шей мере, к 2-м генетическим вариантам. Причем циркуля­
ция одного из этих вариантов продолжалась и в 2004г. 
Другой генетический вариант, по-видимому, элиминировал­
ся из человеческой популяции. Наиболее близким к минс­
ким штаммам ECHO 6 2003-2004гг. был штамм вируса, об­
наруженный в России в 1999г. Все эти вирусы ECHO 6 мож­
но отнести к одному генетическому субтипу. Данный субтип 
относится к той же линии вируса, которая циркулировала в 
2003-2004гг. в Японии. Вирусы ECHO 6, вызвавшие вспыш­
ки в 2002г. в Бельгии, а также в 2005г. во Франции относи­
лись к другой линии вируса и были наиболее эволюционно 
удаленными от минских изолятов вируса ECHO 6.

Вирусы Коксаки В5, являвшиеся причиной заболевае­
мости ЭВИ в 2003г. 2005г. принадлежали к двум различ­
ным крупным генетическим линиям вируса. Вирус, цирку­
лировавший во время вспышки в 2003г., эволюционно был 
более близок к прототипному штамму вируса Коксаки В5, 
тогда как вирус, выделенный в 2005г., имел большую сте­
пень эволюционного родства с вирусом везикулярной бо­
лезни свиней. Вспышечный вирус Коксаки В 5 принадле-
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жал к субтипу, циркулировавшему в странах Западной Ев­
ропы начиная с 1997г. и вплоть до 2003г. Данный субтип не 
был связан со вспышками ЭВИ на территории его циркуля­
ции и, в большинстве случаев, не являлся возбудителем 
заболевания. Эти данные позволяют предположить, что он 
характеризовался низкой степенью вирулентности и, по- 
видимому, не играл ключевой роли во время вспышки ин­
фекции в г. Минске в 2003г.
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В.И. Дорошевич
СТАТУС ПИТАНИЯ И ФИЗИЧЕСКАЯ ПОДГОТОВЛЕННОСТЬ 

ВОЕННОСЛУЖАЩИХ СРОЧНОЙ СЛУЖБЫ
Кафедра военной эпидемиологии и военной гигиены ВМедФ в БГМУ

В работе показано, что наиболее оптимальные показатели, характеризующих уровень физической подго­
товленности, наблюдались у  военнослужащих с содержанием жирового компонента в организме от 12 до 18 %.

Ухудшение функционального состояния организма, 
профессиональной работоспособности при длитель­

ном энергетически неадекватном и неполноценном нугри- 
ентном питании общеизвестно. Однако представления по 
этому вопросу основаны, как правило, на изменениях фун­
кциональных показателей, которые имеют место при дале­
ко зашедшем голодании, авитаминозах или выраженном 
ожирении [1,2, б, 7,10]. Происходящие изменения функци­
онального состояния организма при различных уровнях 
здоровья в связи с характером питания до настоящего вре­
мени практически не изучены.

Материал и методы
Объектом исследования явились военнослужащие сроч­

ной службы различного срока военной службы, которые 
находятся в одинаковых условиях учебно-боевой деятель­
ности.

Процентное содержание жира в организме определя­
лось по методике, предложенной J.V. Durnin, J. С. Womersley 
[9].

Физическая подготовленность молодых людей оценива­
лась по таким тестам, как динамометрия кистей рук, подтя­
гивание на перекладине, бег на дистанции 100 и 1000 
метров. Сила кистей рук определялась с помощью кистево­
го пружинного динамометра с последующим расчетом си­
лового индекса (СИ). Данные тесты дают возможность су­
дить об общей и скоростной выносливости, силе и силовой 
выносливости.

Результаты преодоления дистанций на 100 и 1000 м, 
подтягивания на перекладине были взяты из материалов 
проведения контрольных занятий по физической подготов­
ке. Считается, что оценка отдельных качеств физической 
подготовленности человека по результатам выполнения 
какого-либо упражнения недостаточна для характеристи­
ки его физической подготовленности в целом. В связи с 
этим С.М. Кудерковым [4] рекомендована методика по ис­
пользованию комплексного показателя физической подго­
товленности (ПФП). Она основана на суммировании коли­
чества баллов, выставляемых за выполнение отдельных

94 •тшшшшшшшш

упражнений, и последующей оценке полученной суммы по 
100-бальной шкале (табл. 1).

Результаты и обсуждение
Первым этапом исследования было изучение указан­

ных показателей у военнослужащих с различным сроком 
военной службы. Материалы данного исследования пред­
ставлены в таблице 2. Данные таблицы показывают, что по 
истечению 6 месяцев военной службы достоверно (Р<0,001) 
улучшаются показатели мышечной силы кистей по сравне­
нию с начальным периодом. Если средние результаты ди­
намометрии кистей среди молодого пополнения были 
46,2910,32 кг, то спустя полгода -  49,0910,33 кг. К завер­
шению первого года службы этот показатель составлял 
51,5010,31 кг, а к окончанию воинской службы -  52,7310,42 
кг. То есть абсолютные значения мышечной силы кистей 
обследованных лиц существенно улучшались по мере уве­
личения срока службы.

Аналогичные изменения наблюдаются в отношении ре­
зультатов СИ, рассчитанного на 1 кг МТ и выраженного в 
процентах. Имеет место достоверное увеличение СИ 
(Р<0,001) с 67,010,38 % (у молодого пополнения) до 
69,010,39 % через 6 месяцев военной службы и до 72,010.40 
% у военнослужащих, прослуживших 1 год и более.

Прослеживается положительная динамика количества 
подтягиваний на перекладине у военнослужащих по мере 
увеличения срока их службы. Вновь призванные молодые 
люди подтягивались 7,4710,13 раз, прослужившие полго­
да -  9,6410,15 раз. Через год воинской службы количество 
подтягиваний на перекладине составляло уже 10,2310,15 
раз, а в конце службы -  10,3110,19 раз.

Достоверное улучшение физической подготовленности 
обследованных лиц с увеличением срока их службы регистри­
ровалось по результатам бега на 1000 метров. На 9,3 секунды 
улучшились результаты выполнения данного упражнения у 
военнослужащихс 6-месячным сроком службы. Наиболее луч­
шие результаты преодоления этой дистанции (232,710,72 с) 
были показаны военнослужащими, прослужившими в армии
1 год, что на 15,7 с быстрее, чем у нового пополнения.


