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В обзоре представлена информация по циркулирующим в настоящее время ва-

риантам 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 16 по 22 августа 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). Ранее технической консульта-

тивной группой 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 22 августа 2025 г.) 

 

# Исключая сублинии JN.1, указанные как VUM 

 

 

 



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

настоящее время (по состоянию на 22 августа 2025 г.) 

 

 

На сегодняшний день в базе данных GISAID всего представлено геномов SARS-

COV-2 – 17 458 558 (за прошедшую неделю депонировано геномных последовательно-

стей – 3 563, за предыдущий аналогичный период – 4 424). Удельный вес штаммов, де-

понированных из США и Великобритании составляет 48,7% от всех последовательно-

стей, размещенных в GISAID (5 318 871 и 3 181 539геномов соответственно). 

Всего в базу данных GISAID депонировано геномов варианта Omicron – 

8 387 987, за анализируемую неделю размещено новых геномных последовательностей 

– 3 427 – 96,2% от всех представленных за текущую неделю геновариантов вируса 

SARS-CoV-2 (на прошлой неделе – 79,6%). Российскими лабораториями размещено 

94 121 геном вируса SARS-COV-2, в том числе геномных последовательностей вариан-

та Omicron – 48 201. 

В базе данных GISAID зафиксировано депонирование варианта Omicron из 213 

стран и территорий. За последние 4 недели всего 27 стран (12,7%) депонировали новые 

геномные последовательности Omicron в GISAID (за предыдущие – 29 стран (13,6%).  

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 (рис. 1). 

 



 

 

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

22 августа 2025 г.) 

 

Распространение в регионах ВОЗ субвариантов Omicron секвенированных и за-

груженных в базу данных GISAID по состоянию на 22 августа 2025 г. представлено на 

рисунках 2 и 3. В Американском и Европейском регионах доля доминирующего субва-

рианта XFG среди циркулирующих вариантов составила (70% и 66,4% соответственно) 

(рис 2). В странах Юго-Восточной Азии среди субвариантов Omicron превалирует XFG 

(60,6%) и JN.1.40. (24,2%), в Западно-Тихоокеанском регионе – XFG (44,8%) и NB.1.8.1 

(34,8%); в странах Восточного Средиземноморья –XFG (38,46%) (рис. 3). 

 

 

 

Рисунок 2 Распространение субвариантов Omicron Американском. Африканском 

и Европейском регионах 



 

 

Рисунок 3 Распространение субвариантов Omicron в регионах –Юго-Восточной 

Азии и Западно-Тихоокеанском  

Варианты, вызывающие интерес (VOI)  

Геномные последовательности субварианта JN.1 представлены из 152 страны. За 

прошедшую неделю распространенность субварианта зарегистрирована на уровне 

8,2% (рост за прошедшую неделю на 3.1%). 

Варианты, находящиеся под наблюдением (VUM)  

С момента идентификации в базе данных GISAID распространение субварианта 

КР 3.1.1 зарегистрировано в 86 странах. За анализируемую неделю распространенность 

оценивается на уровне 0,3%.  

Субвариант KP.3 (FLuQE) секвенирован в лабораториях 87 стран, распростра-

ненность составляет менее 0,1%.  

В базе данных GISAID геномные последовательности субварианта ХЕС пред-

ставлены из 85 стран, распространенность – 0,3%.  

В GISAID геномы варианта LP.8.1 размещены из 66 стран, распространенность 

составляет 4,7 % (снижение за прошедшую неделю на 1,2%). 

Циркуляция субварианта NB.1.8.1 («Nimbus») установлена в 48 странах. На те-

кущей неделе распространенность в мире составила 24 % (рост за прошедшую неделю 

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

мов составил в странах: Китае, Тайване, Гонконге, Японии, Австралии, Новой Зелан-

дии, Сингапуре, Италии, США, Испании на уровне 100%, 93,4%, 91,3%, 81,2%, 76,6%, 

72,9%, 41%, 34%, 13,7%, 13,4% соответственно. 

Продолжается рост распространенности субварианта XFG («Stratus»), который 

секвенирован в как минимум 63 странах. За последние 4 недели удельный вес субвари-



анта «Stratus» составила в Ирландии – 94,7%, Швеции – 78,9%, Франции – 75,6%, Ис-

пании – 71,8%, Великобритании – 70%, США – 67,1%, Италии – 59,6%, Сингапуре – 

52,8%. 
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Белок Spike является ключевым фактором, определяющим инфекционность SARS-

CoV-2 и иммунный ответ на него, что делает его геномную область (ген S) критически 

важной для понимания эволюции вируса. Более того, ген Spike и связанный с ним бе-

лок играют центральную роль в биологии SARS-CoV-2, влияя на то, как вирус заража-

ет клетки, а также на то, как разрабатываются вакцины и методы лечения. В этой рабо-

те применены передовые вычислительные методы - мультифрактальный анализ флук-

туаций с исключенным трендом, плоскость сложности-энтропии и представление в ви-

де игры хаоса - для исследования масштабирующих свойств белка Spike в вариантах 

Delta, Gamma, Omicron и Zeta. Проведенный анализ выявляет сложные мультифрак-

тальные паттерны с дальними корреляциями, отражающие структурное и функцио-

нальное разнообразие этого региона. Варианты Delta и Omicron демонстрируют самую 

высокую мультифрактальную сложность, что предполагает более значительную гете-

рогенность последовательностей. Кроме того, такие параметры, как Δh, Δα и B, эффек-

тивно отражают индивидуальные фрактальные характеристики каждого варианта, вы-

являя ключевые различия в их геномной архитектуре. Эти данные позволяют глубже 

понять, как сложность последовательности может влиять на адаптацию и эволюцию 

вирусов. 
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В настоящем исследовании проанализированы данные надзора за SARS-CoV-2 в 

сточных водах кампуса в Пуне, штат Махараштра, Индия, что позволило получить 

представление о тенденциях, специфичных для различных вариантов, и их корреляции 

с клиническими случаями за 2,5-летний период с ноября 2021 года по апрель 2024 года. 

Авторы собрали 242 образца сточных вод из канализационного узла кампуса и обрабо-

тали их для выделения РНК, проведения ОТ-ПЦР и секвенирования с последующим 

определением генетической линии с помощью инструмента LCS. Ранние признаки раз-

личных вариантов SARS-CoV-2, таких как BA.2.X, JN.1.X и KP.2.X, были обнаружены 

в сточных водах до первого клинического сообщения о его наличии в Махараштре, 

Индия. Вирусная нагрузка сточных вод сильно коррелировала с клиническими случая-

ми во время фазы омикрон (ρ = 0,73–0,81) по сравнению с фазой после омикрон (ρ = -

0,06–0,31). Это исследование также подчеркивает, что оповещения и предупреждения, 

выпущенные на основе скачков вирусной нагрузки сточных вод, оказались полезными 

для предотвращения вспышек вариантов SARS-CoV-2 в кампусе. Однако понижение 

ВОЗ статуса COVID-19 с пандемического привело к последующему снижению бди-

тельности общественности, изменив вирусную динамику на последнем этапе исследо-

вания. Это исследование демонстрирует полезность надзора за сточными водами в 

условиях кампуса в качестве системы раннего оповещения и понимает взаимодействие 

эффектов политики общественного здравоохранения в вирусной динамике в контроли-

руемых экосистемах, таких как кампусы или офисы. 
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Устойчивая эволюция SARS-CoV-2 подчеркивает решающую роль геномного 

надзора в отслеживании возникающих вариантов и руководстве мероприятиями обще-

ственного здравоохранения. Авторы провели полногеномное секвенирование 235 об-

разцов, положительных на SARS-CoV-2, собранных в Марокко в период с 2021 по 2024 

год, чтобы охарактеризовать эволюцию вируса и динамику вариантов. Анализ выявил 

временной сдвиг в распространенности вариантов, соответствующий глобальным тен-

денциям: первоначальная совместная циркуляция вариантов Альфа и Дельта, за кото-

рой последовала полная замена Омикроном и его сублиниями в 2022 году. Филогене-

тическая реконструкция выявила ключевые мутации, связанные с повышенной уклоня-

емостью от иммунного ответа и трансмиссивностью, что демонстрирует адаптивную 

способность вируса. Эти результаты подчеркивают критическую важность постоянно-

го геномного надзора для мониторинга эволюции вируса, информирования о стратеги-

ях вакцинации и терапии, а также руководства ответными мерами общественного здра-

воохранения. Полученные результаты свидетельствуют в пользу расширения сетей 

совместного надзора для проактивного реагирования на угрозы, исходящие от SARS-

CoV-2 и других бета-коронавирусов. 
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Появление штамма «омикрон» в ноябре 2021 года стало важным поворотным мо-

ментом в пандемии COVID-19 из-за беспрецедентного количества мутаций по сравне-

нию с предыдущими штаммами. Чтобы лучше понять его клиническое влияние и эво-

люционную траекторию, мы провели комплексное геномное эпидемиологическое ис-

следование, проанализировав 528 образцов SARS-CoV-2, собранных в Иране в период 

с марта 2021 года по март 2023 года. Используя секвенирование на нанопорах с охва-

том генома ≥96 % и передовые инструменты биоинформатики, в том числе платформу 

Nextclade, мы систематически изучали мутационные профили циркулирующих вариан-

тов, уделяя особое внимание рецептор-связывающему домену (RBD) и белкам ORF9b. 

Наш анализ показал, что доминирующим штаммом является BA.5.2 (распространен-

ность 32,4 %), за ним следует XBB.1.9.1 (14.2 %), только 17,6 % случаев приходится на 

вакцинированных лиц. Посредством молекулярного докинга и динамического модели-

рования мы продемонстрировали, что ключевые варианты, включая BA.5.2, XBB.1.5 и 

XBB.1.9, проявляют повышенную аффинность связывания с рецепторами хозяина, при 

этом RBD демонстрирует более сильные взаимодействия с ACE2, а варианты ORF9b 

демонстрируют улучшенное связывание с TOM70. Примечательно, что наши результа-

ты указывают на схожий патогенный потенциал линий XBB.1.5/XBB.1.9 и BA.5, а так-

же подчёркивают полезность анализа энтропии всего генома для прогнозирования за-

кономерностей эволюции вируса. Эти результаты дают ценную информацию для раз-

работки вакцин, терапевтических методов и стратегий общественного здравоохранения 

в отношении новых вариантов SARS-CoV-2. 

 


