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В обзоре представлена информация по циркулирующим в настоящее время вари-

антам вируса SARS-COV-2 Omicron вызывающих интерес (VOI) и находящихся под 

наблюдением (VUM), геномные последовательности которых размещены в междуна-

родной базе данных GISAID за неделю с 21 по 27 июня 2025 г. 

 

В соответствии с классификацией ВОЗ со 2 декабря 2024 г. к вариантам вируса 

SARS-COV-2, вызывающих интерес (VOI), отнесен один субвариант: JN.1 (таблица 1), в 

группу вариантов VUM с 25 июня 2025 г. включены шесть субвариантов, а именно KP.3, 

КР.3.1.1, XEC, LP.8.1, NB.1.8.1 и XFG (таблица 2). Технической консультативной груп-

пой по эволюции вирусов (TAG-VE) из списка VUM исключен субвариант 

LB.1(распространенность менее 0,5%) и добавлен субвариант XFG с растущей распро-

страненностью.  

 

Таблица 1. Варианты, вызывающие интерес (VOIs) и циркулирующие в настоящее 

время (по состоянию на 27 июня 2025 г.) 

 

# Исключая сублинии JN.1, указанные как VUM 

 

 

 



Таблица 2. Варианты, находящиеся под наблюдением (VUM) и циркулирующие в 

настоящее время (по состоянию на 27 июня 2025 г.) 

 

 

На сегодняшний день в базе данных GISAID всего представлено 17 404 807 гено-

мов вируса SARS-COV-2 (за прошедшую неделю депонировано 17 740 геномных после-

довательностей, за предыдущий аналогичный период – 11 340). Удельный вес штаммов, 

депонированных из США и Великобритании составляет 48,8% от всех последовательно-

стей, размещенных в GISAID (5 309 917 и 3 179 379 геномов соответственно). 

Всего в базу данных GISAID депонировано 8 343 916 геномов варианта Omicron, 

за анализируемую неделю размещено еще 17 294 геномные последовательности 97,5% 

от всех представленных за текущую неделю геновариантов вируса SARS-CoV-2 (на 

прошлой неделе – 92,1%). Российскими лабораториями размещено 93 727 геномов виру-

са SARS-COV-2, в том числе варианта Omicron – 47 810 геномных последовательностей.  

В базе данных GISAID зафиксировано депонирование варианта Omicron из 212 

стран и территорий. За последние 4 недели всего 30 стран (14,2%) (за предыдущие – 29 

стран (13,7%) депонировали новые геномные последовательности Omicron в GISAID.  

 

По данным GISAID EpiCoV на сегодняшний день в мире доминирующими гено-

вариантами среди циркулирующих штаммов вируса SARS-CoV-2 являются: XFG, 

NB.1.8.1, LP.8.1.1, JN.1.16.1 и JN.1 (рис. 1). 



 

 

Рисунок 1. Частота проявлений геновариантов SARS-CoV-2 (по состоянию на 

27 июня 2025 г.) 

Распространение в регионах ВОЗ субвариантов Omicron секвенированных и за-

груженных в базу данных GISAID по состоянию на 27 июня 2025 г. представлено на ри-

сунках 2 и 3. В Американском регионе доминируют субварианты XFG (28,3%) и 

LP.8.1.1 (13,4%); Европейском – XFG (26,1%) и LP.8.1.1 (23,1%) (рис 2). В странах Юго-

Восточной Азии среди циркулирующих субвариантов Omicron превалирует JN.1.16.1 

(69%) и XFG (20,5%); в Западно-Тихоокеанском регионе – NB.1.8.1 (37,9%); Восточного 

Средиземноморья –XFG (27,9%) (рис. 3). 

 

 

 

Рисунок 2 Распространение субвариантов Omicron в регионах – Американском и 

Европейском 

 



 

 

 

Рисунок 3 Распространение субвариантов Omicron в регионах –Юго-Восточной 

Азии и Западно-Тихоокеанском  

  

 

Варианты, вызывающие интерес (VOI)  

Геномные последовательности субварианта JN.1 представлены из 151 страны. За 

прошедшую неделю распространенность субварианта зарегистрирована на уровне 

22,3%.  

Варианты, находящиеся под наблюдением (VUM)  

С момента идентификации в базе данных GISAID распространение субварианта 

КР 3.1.1 оценивается на уровне менее 3,3%. Последовательности размещены из 85 

стран.  

Субвариант KP.3 (FLuQE) секвенирован лабораториями 85 стран, распространен-

ность оценивается на уровне 1,1%.  

В базе данных GISAID геномные последовательности субварианта ХЕС представ-

лены из 77 стран, распространенность – 5%. За последние 4 недели удельный вес ХЕС 

среди секвенированных штаммов составил в Австралии – 17,2%, Сингапуре – 13,3%, 

Новой Зеландии – 6,9%.  

В GISAID геномы варианта LP.8.1 представлены из 61 страны, распространен-

ность составляет 23,9%.  

Циркуляция субварианта NB.1.8.1 («Nimbus») установлена в 36 странах. На теку-

щей неделе распространенность в мире составила 24,5% (рост за прошедшую неделю 

составил 9,3%). За последние 4 недели удельный вес NB.1.8.1 среди секвенированных 



штаммов составил в странах Юго-Восточной Азии: Гонконге, Китае, Вьетнаме, Японии, 

Малайзии, Сингапуре, Новой Зеландии на уровне 100,0%, 94,4%, 88,2%, 78,6%, 71,1%, 

55,1%, 54,5% соответственно. 

Субвариант XFG («Stratus») является рекомбинантом линий LF.7 и LP.8.1.2, имеет 

четыре ключевые мутации в своем спайковом белке (Рис. 4) 

[https://www.gavi.org/vaccineswork/eight-things-you-need-know-about-new-nimbus-and-

stratus-covid-variants]. 

 

Рис. Субвариант XFG, рекомбинация (Credit: T Ryan Gregory). 

 

XFG впервые был обнаружен в Канаде в январе 2025 г. и быстро распространился 

по всему миру. По состоянию на 27 июня 2025 года в GISAID представлено 1648 после-

довательностей XFG из 38 стран. Высокая распространенность отмечена в Американ-

ском регионе (Канада – 28,1%, США – 33,5%), Европейском регионе (Испания – 39,9%, 

Великобритания – 31,3%), Юго-Восточной Азии (Индия – 60,0%). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



ВОЗ, TAG-VE: Оценка риска для варианта SARS-CoV-2, находящегося под 

наблюдением: XFG (25 июня 2025 г.) 

 

Краткое содержание 

XFG был признан вариантом SARS-CoV-2, находящимся под наблюдением 

(VUM), доля которого в мире увеличивается.  

 Учитывая имеющиеся данные, дополнительный риск для общественного здраво-

охранения, связанный с XFG, оценивается как низкий на глобальном уровне. Ожидает-

ся, что одобренные в настоящее время вакцины против COVID-19 сохранят эффектив-

ность против этого варианта при симптоматическом и тяжёлом течении заболевания. 

Несколько стран в регионе Юго-Восточной Азии сообщили об одновременном росте 

числа новых случаев заболевания и госпитализаций, при этом XFG был широко распро-

странен. Текущие данные не указывают на то, что этот вариант приводит к более тяже-

лому течению болезни или смерти, чем другие циркулирующие варианты. 

 Первоначальная оценка риска XFG, 25 июня 2025 г. 

XFG — это вариант SARS-CoV-2, представляющий собой рекомбинант линий 

LF.7 и LP.8.1.2, самый ранний образец которого был собран 27 января 2025 года. XFG 

— один из семи вариантов, отслеживаемых ВОЗ, и был признан вариантом, вызываю-

щим обеспокоенность, 25 июня 2025 года [1,2]. При сравнении JN1 с XFG и NB.1.8.1, 

доминирующим в настоящее время вариантом SARS-CoV-2, можно выявить различные 

мутационные профили в шиповидном белке; однако некоторые аминокислотные изме-

нения являются общими: 

NB.1.8.1 = JN.1 + [T22N, F59S, G184S, A435S, F456L, T478I, Q493E] - [T478K] 

XFG = JN.1 + [T22N, S31P, K182R, R190S, R346T, K444R, V445R, F456L, N487D, 

Q493E, T572I] -[V445H] 

 Мутации шиповидного белка в аминокислотах 478 и 487, как было показано, 

усиливают уклонение от антител класса 1/2 [3]. При использовании псевдовирусов и 

плазмы от мышей, заражённых BA.5, JN.1 или XDV+F456L, XFG показал снижение 

нейтрализации в 1,9 раза по сравнению с LP.8.1.1 [3]. У мышей, ранее иммунизирован-

ных вакциной против штамма SARS-CoV-2, а также дополнительная иммунизация с ис-

пользованием моновалентных мРНК-вакцин KP.2 или LP.8.1 вызывали выработку 

нейтрализующих антител против XFG в тех же или немного более низких титрах, чем 

при иммунизации антигенами KP.2 или LP.8.1 [3,4]. 

По состоянию на 22 июня 2025 года в GISAID было представлено 1648 последо-

вательностей XFG [5] из 38 стран, представляющих 22,7% от общемировых доступных 

последовательностей за 22-ю эпидемиологическую неделю 2025 года (с 26 мая по 1 

июня 2025 года). Это значительный рост по сравнению с 7,4% за четыре недели до это-



го, в период с 5 по 11 мая 2025 года (19 неделя 2025 года), таблица 1. В период с 19 по 

22 неделю 2025 года доля XFG увеличилась во всех трёх регионах ВОЗ, которые посто-

янно обмениваются последовательностями SARS-CoV-2, то есть с 1,6% до 6,0% в За-

падно-Тихоокеанском регионе (WPR), с 7,8% до 26,5% в регионе Северной и Южной 

Америки (AMR) и с 10,6% до 16,7% в Европейском регионе (EUR). Несмотря на мень-

шее количество представленных последовательностей, доля XFG увеличилась с 17,3% 

до 68,7% в регионе Юго-Восточной Азии (SEAR), где NB.1.8.1 быстро стал доминиру-

ющим в начале весны. В Индии XFG был доминирующим вариантом в течение всей 

весны, а NB.1.8.1 оставался очень редким. Всего 2 последовательности XFG обнаруже-

ны в Африканском регионе (AFR) и 65 - в регионе Восточного Средиземноморья (EMR). 

 

Таблица 1. Глобальные пропорции вариантов SARS-CoV-2 на 19-22 эпидемиоло-

гической неделе 2025 года 

 

 

 

Данные ВОЗ, полученные из GISAID, на 22 июня 2025 года. 

§Количество стран и последовательностей с момента появления вариантов. 

*Перечисленные варианты включают в себя линии-потомки, за исключением тех, которые указаны от-

дельно в других местах таблицы. 

Варианты VOI и VUM, которые демонстрируют тенденцию к росту, выделены жёлтым, а те, которые 

демонстрируют тенденцию к снижению, выделены зелёным. 

 

ВОЗ и ее Техническая консультативная группа по эволюции вирусов (TAG-VE) 

продолжают рекомендовать государствам-членам уделять первостепенное внимание 

конкретным действиям, направленным на устранение неопределенностей, связанных с 

выработкой антител и тяжестью течения XFG: 

• Проводить анализы на нейтрализацию с использованием человеческой сыворот-

ки, характерной для пострадавшего сообщества (сообществ), и сыворотки нативных жи-

вотных, инфицированных живыми изолятами вируса XFG. 



• Проводить сравнительную оценку для выявления изменений в текущих или спе-

циальных показателях тяжести течения. 

ВОЗ и ее Техническая консультативная группа по составу вакцин против COVID-

19 (TAG-CO-VAC) продолжают регулярно оценивать влияние вариантов на эффектив-

ность вакцин против COVID-19, чтобы принимать решения об обновлении состава вак-

цин. В последней рекомендации, опубликованной 15 мая 2025 года, TAG-COVAC ВОЗ 

рекомендовала использовать в качестве антигенов для вакцин против COVID-19 моно-

валентные JN.1 или KP.2; моновалентный LP.8.1 является подходящей альтернативной 

вакциной [6]. 

Приведенная ниже оценка рисков соответствует опубликованной ВОЗ схеме 

оценки рисков, связанных с вариантами SARS-CoV-2 [7], и основана на имеющихся в 

настоящее время доказательствах. Эта оценка рисков будет регулярно пересматриваться 

по мере поступления новых доказательств и данных из других стран. В связи с умень-

шением распространенности VOI и VUM, которые все чаще не соответствуют опреде-

лению VOI, ВОЗ 29 ноября 2024 года начала проводить оценку рисков для VUM в до-

полнение к VOI. 

Принимая во внимание развитие глобальной эпидемиологической ситуации в свя-

зи с COVID-19 и в целях оказания поддержки государствам-членам в устранении сохра-

няющихся рисков, связанных с COVID-19, в период перехода от реагирования на чрез-

вычайную ситуацию в области общественного здравоохранения, имеющую междуна-

родное значение, к управлению ею в рамках более широких программ по профилактике 

заболеваний и борьбе с ними, срок действия постоянных рекомендаций IHR по COVID-

19, выпущенных Генеральным директором ВОЗ,  первоначально истекавший 30 апреля 

2025 года, был продлен еще на один год с сохранением того же содержания, до 30 апре-

ля 2026 года [8]. 

 

Общая 

оценка риска: 

Низкий 

XFG быстро распространяется по сравнению с другими циркулирующими 

вариантами по всему миру. Однако XFG демонстрирует лишь незначитель-

ное дополнительное уклонение от иммунитета по сравнению с LP.8.1. Не-

смотря на сообщения об увеличении числа случаев заболевания и госпита-

лизаций в некоторых странах Юго-Восточной Азии, где преобладает XFG, 

нет данных, указывающих на то, что тяжесть заболевания выше по сравне-

нию с другими циркулирующими вариантами. 

 Имеющиеся данные о XFG не указывают на дополнительные риски для 

общественного здравоохранения по сравнению с другими циркулирующи-

ми в настоящее время линиями, происходящими от Омикрона 

Показатель  

 

Доказательство Уровень риска Уровень 

достоверности 

Преимущество в 

росте 

В настоящее время имеется 1648 после-

довательностей XFG из 38 

стран, что составляет 22,7% от общеми-

ровых доступных 

Умеренный Низкий 



последовательностей на 22 эпидемиоло-

гической неделе  2025 года 

(с 26 мая по 1 июня 2025 года). Это зна-

чительный рост по 

сравнению с 7,4% четырьмя неделями 

ранее, на 19 неделе 

2025 года (с 5 по 11 мая 2025 года). Это 

увеличение наблюдалось во всех трёх ре-

гионах ВОЗ, которые постоянно обмени-

ваются последовательностями SARS-

CoV-2, то есть в WPR, AMR и EUR. Не-

смотря на меньшее количество представ-

ленных последовательностей, XFG про-

демонстрировал самый высокий прирост 

в SEAR. 

 В то время как доля XFG увеличивается, 

доля NB.1.8.1, недавно признанного 

VUM, начала снижаться с 21 по 22 неде-

лю. Однако доля NB.1.8.1продолжала 

расти в AMR и EUR, оставаясь стабиль-

ной в WPR. 

 С помощью модели логистической ре-

грессии [9] было установлено, что по 

сравнению с LP.8.1.1 XFG имеет 

наибольшее относительное преимуще-

ство в росте по сравнению с циркулиру-

ющими вариантами 

BA.3.2, NB.1, NB.1.8, NB.1.8.1, LF.9, XFH 

и 

XEC.25.1 [10]. 

Псевдовирус XFG демонстрирует замет-

но сниженное 

взаимодействие с растворимым челове-

ческим ACE2, при этом взаимодействие 

ниже, чем у NB.1.8.1 [10]. 

* см. примечание для получения допол-

нительной информации 

Уклонение от 

иммунитета   

При использовании псевдовирусов и 

плазмы от BA.5 

при прорывных инфекциях JN.1 или 

JN.1/XDV+F456L инфекция XFG показа-

ла 1,9-кратное 

снижение нейтрализации по сравнению с 

LP.8.1.1 [10]. 

 Данные о нейтрализации в других когор-

тах в настоящее время недоступны. 

 Антигенная картография с использова-

нием образцов сыворотки неиммунизи-

рованных мышей, получивших две дозы 

мРНК-вакцины с шиповидным белком, 

показывает, что псевдовирус XFG анти-

генно схож с другими подтипами JN.1 

Низкий  Низкий 



[10]. 

 Псевдовирус XFG демонстрирует повы-

шенную устойчивость к нескольким 

нейтрализующим моноклональным анти-

телам, нацеленным на RBD, из класса 1/2 

(вероятно, из-за мутаций 

T478K и N487D [10]. 

** см. примечание для получения допол-

нительной информации 

Тяжесть и 

клиниче-

ские/диагностиче

ские 

аспекты 

Нет данных или опубликованных иссле-

дований о влиянии XFG на клинические 

исходы.  

 Выявление XFG увеличивается в не-

скольких странах в различных регионах, 

которые последовательно обмениваются 

последовательностями SARS-CoV-2 со 

стабильной или слегка возрастающей 

тенденцией к увеличению вирусной ак-

тивности и числа госпитализаций.  

 В SEAR некоторые страны, несмотря на 

относительно низкое количество секве-

нирований, выявляют высокий уровень 

XFG и одновременно наблюдают рост 

числа случаев, связанных с SARS-CoV-2, 

и числа госпитализаций. Однако рутин-

ное клиническое наблюдение не 

выявляет каких-либо признаков повы-

шенной тяжести течения заболевания, 

связанного с XFG, по сравнению с ранее 

циркулировавшими вариантами.  В 

настоящее время ограниченная информа-

ция из этих стран не указывает на увели-

чение таких показателей, как количество 

пациентов с COVID-19, попавших в от-

деление интенсивной терапии, и смертей 

на случай госпитализации, а также 

смертности от всех причин.  XFG не со-

держит каких-либо дополнительных му-

таций, которые ранее были связаны с 

устойчивостью к ремдесивиру и нирмат-

релвиру по сравнению с этими 

вариантами [11,12]. 

*** см. примечание для получения до-

полнительной информации 

Низкий Низкий 

 

Приложение: 

* Преимущество в росте 

Уровень риска: умеренный, поскольку XFG значительно распространяется во всех 

регионах ВОЗ с постоянным обменом данными о последовательностях SARS-CoV2. 



Достоверность: низкая, поскольку распространение XFG началось недавно, уро-

вень данных о секвенировании низкий, и NB.1.8.1 по-прежнему преобладает в регионах 

с лекарственной устойчивостью и в Европе. 

** Ускользание от антител 

Уровень риска: низкий, поскольку иммунная неуязвимость XFG, согласно имею-

щимся данным, аналогична предыдущим подтипам JN.1 при их появлении. Кроме того, 

XFG группируется с другими подтипами JN.1 в рамках данных об антигенной картогра-

фии, основанных на сыворотках иммунизированных мышей. 

 Достоверность: низкая, поскольку антигенность XFG была оценена только в од-

ном исследовании с использованием псевдовирусов и серологических данных из двух 

когорт. Для дальнейшей оценки риска ускользания от антител необходимы дополни-

тельные лабораторные исследования с использованием сывороток из разных когорт и 

регионов.  

*** Тяжесть течения и клинические соображения 

Уровень риска: низкий, поскольку в настоящее время нет сообщений о повышен-

ной тяжести заболевания, связанного с этим вариантом.  Имеющиеся данные не указы-

вают на устойчивость к ремдесивиру и нирмалтевиру.  

 Достоверность: низкая.  В настоящее время нет исследований, оценивающих вли-

яние этого варианта на клинические исходы. Несмотря на регулярную координацию и 

обмен данными между всеми региональными бюро ВОЗ, страны существенно сократили 

предоставление данных о тяжелых исходах, таких как новые госпитализации, поступле-

ние в отделения интенсивной терапии и смертельные случаи, в ВОЗ. Поэтому следует 

проявлять осторожность при интерпретации тенденций в рутинном наблюдении за тя-

желыми случаями на предмет увеличения тяжести. Пока не проводилось исследований 

потенциального влияния этого штамма на активность таких противовирусных препара-

тов, как ремдесивир и нирмалтевир. 
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П У Б Л И К А Ц И И 

 

1. bioRxiv [Preprint]. 2025 Apr 28:2025.04.26.650775. doi: 10.1101/2025.04.26.650775.  

Evolution of a fuzzy ribonucleoprotein complex in viral assembly  

Эволюция нечеткого рибонуклеопротеинового комплекса при сборке вируса 

Huaying Zhao, Tiansheng Li, Sergio A Hassan, и др. 

 

При сборке SARS-CoV-2 происходит сжатие вирусной РНК вирусным белком нук-

леокапсида (N) в рибонуклеопротеиновые частицы (РНП). В отсутствие структурной 

информации высокого разрешения, биохимические и биофизические подходы выявили 

их архитектурные принципы, которые включают кооперативные взаимодействия не-

скольких интерфейсов белок-белок и белок-РНК, инициированные посредством олиго-

меризации консервативных транзиторных спиралей в центральном неупорядоченном 

линкере N. Изучено влияние определения мутаций N-белка в рассматриваемых вариан-

тах на формирование РНП, с использованием биофизических инструментов, анализа 

вирусоподобных частиц и экспериментов по обратной генетике. Обнаружена конвер-

гентную эволюцию при независимом введении аминокислотных замен, усиливающих 

существующие интерфейсы связывания. Кроме того, N:P13L вариантов Omicron создает 

интерфейс самоассоциации de novo, улучшая сборку РНП и повышая вирусную приспо-

собленность. Предполагают, что формирование полидисперсных, нечетких кластеров 

N-РНК с распределенными интерфейсами слабого связывания оптимизирует обрати-

мую конденсацию РНК, позволяя при этом исследовать большое пространство последо-

вательностей для обоснования адаптации к эволюции хозяина. 

 

2. Braz J Infect Dis. 2025 Jun 25;29(4):104557.doi: 10.1016/j.bjid.2025.104557. Online 

ahead of print.  

SARS-CoV-2 sublineages recovered from southern Brazilian cases during Omicron wave 

in 2023, early introduction of JN.1  

Сублинии SARS-CoV-2, выделенные из случаев заболевания на юге Бразилии во время 

волны Омикрон в 2023 году, ранняя интродукция JN.1 

Mellanie Fontes-Dutra  1 , Micheli Filippi  2 , Meriane Demoliner  2   

 

С момента появления нового коронавируса SARS-CoV-2 меры общественного здраво-

охранения адаптировались по мере того, как вирус эволюционировал и приобретал 

большую трансмиссивность и ускользал от иммунного ответа. Геномный надзор явля-

ется надежным инструментом для мониторинга эволюционной динамики вируса и его 

нуклеотидного разнообразия. Исследование было направлено на изучение генетической 



характеристики сублиний омикрон SARS-CoV-2 в Риу-Гранди-ду-Сул, Бразилия, в 2023 

году. Получив вирусную РНК из мазков из носоглотки, положительных на SARS-CoV-

2, авторы провели высокопроизводительное секвенирование, и данные были проанали-

зированы с использованием биоинформатических подходов. Полученные результаты 

выявили динамическое изменение в сублиниях Omicron в течение 2023 года с появле-

нием JN.1+JN.1* в декабре 2023 года, параллельно с первой официальной записью JN.1 

в Бразилии, произошедшей в штате Сеара, который находится в северо-восточном ре-

гионе Бразилии. Эти данные выявили отчетливое нуклеотидное разнообразие в гене S 

прочтений JN.1, подчеркивая важность геномного надзора в Риу-Гранди-ду-Сул для 

раннего обнаружения проникновения будущих вариантов SARS-CoV-2 в Бразилию. 

 

3. mBio. 2025 Jun 23:e0130325. doi: 10.1128/mbio.01303-25. Online ahead of print.  

Evolutionary dynamics of heparan sulfate utilization by SARS-CoV-2  

Эволюционная динамика использования гепарансульфата SARS-CoV-2  

Shuhei Higuchi  1   2 , Yafei Liu  1   2 , Jun Shimizu  3 , и др. 

 

Варианты Omicron SARS-CoV-2 приобрели повышенную инфекционность по сравне-

нию с более ранними вариантами. Чтобы выяснить основные молекулярные механиз-

мы, провели скрининг библиотеки CRISPR для идентификации молекул клеточной по-

верхности, которые взаимодействуют с белком шипа Omicron. Полученные результаты 

выявили значительно более высокое сродство между шипом Omicron и гепарансульфа-

том клеточной поверхности по сравнению с шипом дикого типа. Это повышенное срод-

ство связывания позволяет вариантам Omicron инфицировать клетки, экспрессирующие 

низкие уровни ACE2, которые минимально инфицированы вирусом дикого типа. Мута-

ционный анализ участков связывания гепарансульфата на белке шипа Omicron в соче-

тании с картированием электростатического потенциала показал, что накопление поло-

жительно заряженных мутаций способствовало усилению связывания гепарансульфата. 

Сравнительный анализ связывания гепарансульфата среди подвариантов Omicron, 

включая BA.1, BA.2, BA.4, BA.5, XBB.1 и BA.2.86, показал, что большинство из них, 

вероятно, эффективно связываются с гепарансульфатом, но потенциальные сайты свя-

зывания гепарансульфата белка-шипа сместились от ранних вариантов Omicron к более 

поздним. Кроме того, обнаружили, что протеогликаны гепарансульфата клеточной по-

верхности расщепляются TMPRSS2, протеазой, необходимой для заражения SARS-

CoV-2 дикого типа. Эти результаты свидетельствуют о том, что SARS-CoV-2 эволюци-

онирует, чтобы повысить свою инфекционность за счет оптимизации взаимодействия с 

гепарансульфатом клеточной поверхности. 

 


