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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 28 июня по 4 июля 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 4 июля 2025 г.) 

 

# Исключая сублинии JN.1, указанные как VUM 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

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

настоящее время (по состоянию на 4 июля 2025 г.) 

 

 

На сегодняшний день в базе данных GISAID всего представлено 17 409 236 гено-

мов вируса SARS-COV-2 (за прошедшую неделю депонировано 4 740 геномных после-

довательностей, за предыдущий аналогичный период – 17 017). Удельный вес штаммов, 

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

стей, размещенных в GISAID (5 311 005 и 3 179 798 геномов соответственно). 

Всего в базу данных GISAID депонировано 8 348 133 генома варианта Omicron, за 

анализируемую неделю размещено еще 4 557 геномных последовательностей 96,1% от 

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

шлой неделе – 97,5%). Российскими лабораториями размещено 93 727 геномов вируса 

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 23 страны (10,8%) (за предыдущие – 30 

стран (14,2%) 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 и JN.1.16.1 (рис. 1). 

  

 

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

4 июля 2025 г.) 

Распространение в регионах ВОЗ субвариантов Omicron секвенированных и за-

груженных в базу данных GISAID по состоянию на 4 июля 2025 г. представлено на ри-

сунках 2 и 3. В Американском регионе доминируют субварианты XFG (26,7%) и 

LP.8.1.1 (17,6%); Африканском – LP.8.1 (67%); Европейском – XFG (26,3%) и LP.8.1.1 

(20,3%) (рис 2). В странах Юго-Восточной Азии среди циркулирующих субвариантов 

Omicron превалирует JN.1.16.1 (36,6%) и XFG (22,1%); в Западно-Тихоокеанском реги-

оне – NB.1.8.1 (35,4%); Восточного Средиземноморья –XFG (63,2%) (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 

18,1 %.  

Варианты, находящиеся под наблюдением (VUM)  

С момента идентификации в базе данных GISAID распространение субварианта 

КР 3.1.1 оценивается на уровне 2,6%. Последовательности размещены из 85 стран.  

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

ность оценивается на уровне 1%.  

В базе данных GISAID геномные последовательности субварианта ХЕС представ-

лены из 81 стран, распространенность – 5,9%. За последние 4 недели удельный вес ХЕС 

среди секвенированных штаммов составил в Австралии – 12,1%, Новой Зеландии –

 10,5%.  

В GISAID геномы варианта LP.8.1 представлены из 63 стран, распространенность 

составляет 19,6%.  

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

щей неделе распространенность в мире составила 32,8% (рост за прошедшую неделю 

8,3%). За последние 4 недели удельный вес NB.1.8.1 среди секвенированных штаммов 

составил в странах: Гонконге, Китае, Японии, Малайзии, Новой Зеландии, Австралии, 



Вьетнаме, Сингапуре, на уровне 100,0%, 93,3%, 84,6%, 60,8%, 55,6%, 53,0%, 55,1%, 

54,5% соответственно; в США – 16,2%, Великобритании – 15,5%. 

Субвариант XFG («Stratus») циркулирует как минимум в 45 странах. Значитель-

ное распространение субуварианта отмечено в Великобритании (до 40%).  
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На ранних стадиях пандемии COVID-19 несколько вызывающих обеспокоенность 

вариантов SARS-CoV-2 (VOC) независимо друг от друга приобрели мутации в высо-

ковариабельном участке 203–205 аминокислот нуклеокапсидного (N) белка, включая 

R203K + G204R (встречается в вариантах «Альфа», «Гамма» и «Омикрон»), R203M 

(в «Дельте») и T205I (в «Бете»). В предыдущем исследовании мы показали, что му-

тация R203K + G204R значительно усиливает фосфорилирование N-концевого до-

мена SARS-CoV-2, что впоследствии повышает вирулентность и патогенность виру-

са. В этом исследовании мы изучили влияние мутаций R203M и T205I на заражение 

SARS-CoV-2. Используя обратную генетику, мы ввели эти мутации в штамм 

Washington-1 (WA-1), появившийся в начале пандемии, и обнаружили, что мутации 

R203M и T205I усиливают репликацию и вирулентность вируса. Однако, в отличие 

от мутанта R203K + G204R, мутанты R203M и T205I вызывали лишь умеренные из-

менения в патологии лёгких. Примечательно, что каждая мутация — R203K + 

G204R, R203M и T205I — вызывала различные паттерны N-фосфорилирования, что, 

вероятно, способствует наблюдаемым фенотипическим различиям между мутанта-

ми. Интересно, что при заражении клеток летучей мыши, экспрессирующих челове-

ческий ACE2, этими мутантами мы наблюдали снижение, а не усиление репликации 

SARS-CoV-2 и N-фосфорилирования. В совокупности наши результаты свидетель-

ствуют о том, что мутации R203K + G204R, R203M и T205I являются результатом 

конвергентной эволюции и отражают то, как SARS-CoV-2 адаптировался к зараже-

нию человека. Важно! После своего появления SARS-CoV-2 быстро адаптировался к 



заражению человека, приобретая многочисленные мутации в своём геноме. Многие 

из этих мутаций остаются не охарактеризованными. В этом исследовании рассмат-

ривается «горячая точка» мутаций среди вариантов SARS-CoV-2: остатки 203–205 

нуклеокапсидного (N) белка. Мы демонстрируем, что три уникальные мутации, вы-

явленные в этом регионе среди вызывающих беспокойство вариантов, усиливают 

инфекцию в клетках человека и на животных моделях, вызывая при этом различные 

паттерны фосфорилирования N-белка. Любопытно, что эти же мутации снижают как 

фосфорилирование N-белка, так и репликацию вируса в клетках летучих мышей. Эти 

результаты позволяют предположить, что каждая мутация представляет собой неза-

висимую адаптацию вызывающих беспокойство вариантов к заражению человека. 

Важно отметить, что это исследование подчёркивает критическую роль этих мута-

ций в распространении SARS-CoV-2 среди людей и указывает на возможность того, 

что подобные мутации могут привести к будущим вспышкам зоонозных коронави-

русов. 
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Оценка эволюции штамма SARS-CoV-2 «Омикрон» и распространения LP.8.1 и 

NB.1.8.1 

 

До сих пор наше понимание тенденций эволюции и распространения SARS-CoV-2 

было ограниченным. Быстрое распространение недавно появившихся вариантов 

«Омикрона» LP.8.1 и NB.1.8.1 вызвало множество вопросов относительно хода эво-

люции и тенденций распространения. В этом исследовании мы проанализировали 

эволюционную связь между репрезентативными подвариантами «Омикрона» и изу-

чили тенденцию распространения, проанализировав относительное преимущество в 

росте недавно появившихся подвариантов «Омикрона» LP.8.1 и NB.1.8.1. Результаты 

показали, что LP.8.1 имеет незначительное относительное преимущество в росте, а 

NB.1.8.1 — гораздо большее относительное преимущество в росте по сравнению с 

циркулирующими подвариантами BA.2.86/JN.1, включая LP.8.1, что указывает на то, 

что NB.1.8.1, возможно, станет следующим доминирующим вариантом во всём ми-

ре. Поскольку NB.1.8.1 является результатом сложных эволюционных процессов, 

распространение этого варианта ещё больше усложнит прогнозирование будущей 



эволюции и распространения SARS-CoV-2, подчёркивая важность и необходимость 

проведения геномного надзора и мониторинга эволюции SARS-CoV-2 
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Постоянное появление новых вариантов SARS-CoV-2 создает серьезные проблемы 

для вакцин и противовирусных препаратов, подчеркивая необходимость разработки 

методов, обеспечивающих реакцию, не зависящую от варианта. В этом исследовании 

представлен уникальный датчик, способный электрохимически обнаруживать SARS-

CoV-2 в широком спектре вариантов. Всестороннее обнаружение достигается за счёт 

использования гибрида пептида и ДНК R7-02 в качестве зонда, имитирующего ин-

терфейс связывания между шиповидным белком SARS-CoV-2 и рецептором клетки-

хозяина hACE2. Поскольку первым этапом вирусной инфекции является связывание 

шиповидного белка с hACE2 независимо от типа варианта, зонд, имитирующий 

hACE2, может естественным образом распознавать все варианты. При создании сен-

сора зонды R7-02 располагаются на электродах с помощью тетраэдрической нано-

структуры ДНК для повышения эффективности обнаружения. Поскольку R7-02 

напрямую захватывает белок-шип, находящийся на поверхности, наш подход не тре-

бует предварительной обработки образцов, такой как лизис вирусных частиц, в от-

личие от традиционных методов диагностики. Встроенный в R7-02 датчик проде-

монстрировал высокую чувствительность к «Омикрону» и его основным подвариан-

там, известным как «скрытый Омикрон» (BA.5, BA.2.75, BQ.1.1 и XBB.1.5), с преде-

лом обнаружения всего 811,9 пМ, а также высокую специфичность в отношении 

SARS-CoV-2 по сравнению с гриппом и другими коронавирусами человека. Датчик 

также успешно выявлял SARS-CoV-2 непосредственно в необработанных образцах 

слюны пациентов с COVID-19. Благодаря всесторонним и чувствительным возмож-

ностям обнаружения в сочетании с простотой эксплуатации наш электрохимический 

датчик на основе рецепторов-миметиков может стать устойчивым и эффективным 



инструментом для диагностики на месте, предлагая многообещающее решение по-

стоянных проблем, связанных с эндемическим присутствием SARS-CoV-2. 


