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В обзоре представлена информация по циркулирующим в настоящее время 

вариантам вируса SARS-COV-2 Omicron вызывающих интерес (VOI) и находя-

щихся под наблюдением (VUM), геномные последовательности которых разме-

щены в международной базе данных GISAID за неделю с 27 декабря 2025г. по 

2 января 2026г. 

 

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

вируса SARS-COV-2, вызывающих интерес (VOIs), отнесен один субвариант: 

JN.1 (таблица 1), в группу вариантов, находящихся под наблюдением (VUMs) с 5 

декабря 2025 г. включены пять субвариантов, а именно КР.3.1.1, LP.8.1, 

NB.1.8.1, XFG и ВА.3.2 (таблица 2). Технической консультативной группой по 

эволюции вирусов (TAG-VE) из списка VUM исключен субвариант KP.3 из-за 

его низкой глобальной распространенности и внесен субвариант ВА.3.2, демон-

стрирующий низкую, но устойчивую циркуляцию в мире. 

В октябре 2025 года GISAID прекратила регулярное обновление своих 

данных по hCoV-19 (SARS-CoV-2) в нескольких базах данных, включая 

Nextstrain, covSPECTRUM и outbreak.info, что серьёзно ограничило набор ин-

струментов, которые использовались во всём мире для мониторинга и реагиро-

вания на появление вариантов SARS-CoV-2. 

 



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

настоящее время (по состоянию на 2 января 2026 г.) 

 

# Исключая сублинии JN.1, указанные как VUM 

Таблица 2. Варианты, находящиеся под наблюдением (VUMs) и циркулиру-

ющие в настоящее время (по состоянию на 2 января 2026 г.) 

 

 

На сегодняшний день в базе данных GISAID всего представлено геномов 

SARS-COV-2 – 17 558 246. За прошедшую неделю число депонированных по-

следовательностей по сравнению с предыдущей неделей уменьшилось в 1,2 раза 

и составило 2 745, за неделю с 19 по 26 декабря депонировано 3 181геном.  

Удельный вес штаммов, депонированных из США и Великобритании за 

прошедшую неделю, как и на предыдущей неделе, составил 48,6% от всех по-



следовательностей, размещенных в GISAID (5 349 324 и 3 188 086 геном соот-

ветственно). 

 Всего в базу данных GISAID депонировано геномов варианта Omicron 

(B.1.1.529) – 8 419 836. Удельный вес геномов варианта Omicron (B.1.1.529) от 

всех представленных геновариантов вируса SARS-CoV-2 за анализируемую не-

делю составил 26,7% (на предыдущей неделе – 43,1%). Отмечается снижение 

доли исходного варианта Омикрон (B.1.1.529) среди циркулирующих штаммов 

SARS-CoV-2 и замена его свои субварианты. 

Российскими лабораториями размещено 96 581 генома вируса SARS-COV-

2, в том числе геномных последовательностей варианта Omicron – 48 818. 

По данным GISAID EpiCoV, как и на предыдущей неделе, в мире домини-

рующим геновариантом среди циркулирующих штаммов вируса SARS-CoV-2 

является XFG (рис. 1).  

 

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

2 января 2025 г.) 

 

Распространение в регионах ВОЗ субвариантов Omicron секвенированных 

и загруженных в базу данных GISAID по состоянию на 2 января 2025 г. пред-

ставлено на рисунках 2, 3 и 4. В Европейском и Американском регионах на те-

кущей неделе по-прежнему доминировал штамм XFG и его сублинии (51,7% и 

51,6% соответственно). В динамике распространения варианта XFG и его субли-



ний в сравнении с предыдущей неделей наблюдается снижение в Европейском 

регионе – 1,1 раза и рост в Американском регионе – в 1,4 раза (рис. 2).  

В Западно-Тихоокеанском регионе в группе циркулирующих штаммов 

преобладали варианты XFG и NB.18.1 (рис 3). 

Данные о циркулирующих штаммах в регионах Юго-Восточной Азии, Аф-

риканском и Восточно-Средиземноморском в базе GISAID за неделю с 27 декаб-

ря 2025 г.  по 2 января 2026 г. не обновлялись. (рис. 3-4). 

 

 

Рисунок 2 Распространение субвариантов Omicron в Европейском и Американ-

ском регионах 

 

Рисунок 3 Распространение субвариантов Omicron в Западно-Тихоокеанском и 

Африканском регионах 
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Рисунок 4 Распространение субвариантов Omicron в регионах Юго-

Восточной Азии и Восточного Средиземноморья 

 

 

Варианты, вызывающие интерес (VOI)  

Геномные последовательности субварианта JN.1 («Pirola») представлены 

из 154 стран. Доля варианта JN.1 продолжает снижается. За прошедшую неделю 

распространенность субварианта зарегистрирована на уровне 0,9%. 

Варианты, находящиеся под наблюдением (VUM)  

С момента идентификации в базе данных GISAID распространение субва-

рианта КР 3.1.1 зарегистрировано в 84 странах. За анализируемую неделю рас-

пространенность оценивается на низком уровне около 1%.  

В GISAID геномы варианта LP.8.1 размещены из 74 стран, на текущей не-

деле распространенность составляет менее 1%. 

Циркуляция субварианта NB.1.8.1 («Nimbus») установлена в 64 странах, 

доля варианта среди размещенных в базе GISAID составила 9,6%. В конце 2025 

г. штамм NB.1.8.1 стал причиной крупной волны COVID-19 в Индии и Южной 

Азии. 
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Субвариант XFG («Stratus») секвенирован в как минимум 90 странах, на 

текущей неделе распространение в мире XFG и его сублиний составило 66,7% 

(+6,4%).  

Субвариант BA.3.2 («Cicada»), мутировавший от наследственной версии 

субварианта Omicron BA.3, которая не циркулировала с начала 2022 года, обна-

ружен как минимум в 11 странах (ЮАР, Сингапур, Дания, Германия, Ирландия, 

Нидерланды, Словения, Великобритания, Люксембург, США, Австралия) 

(Рис.5).  

 

Рисунок 5 Географическое распределение варианта между (01.10.2025г. – 

08.12. 2025г.) (https://www.epicov.org/epi3/frontend#46dce3)  
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эволюции SARS-CoV-2 
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Имеющиеся данные свидетельствуют о том, что антитела к вирусу денге 

(DV) и антитела к SARS-CoV-2 обладают перекрестной реактивностью, что при-

водит к взаимному серологическому взаимодействию и обеспечивает перекрест-

ную защиту в популяциях в эндемичных регионах. В ходе настоящего исследо-

вания стало очевидно, что варианты SARS-CoV-2 преимущественно отбирают 

мутации/делеции в белке-шипе, чтобы избежать взаимодействия с антителами к 

DV. Авторы изучили мутации в белке-шипе SARS-CoV-2 и то, как они влияют 

на антигенность, сосредоточившись на последовательно появляющихся основ-

ных вариантах, таких как B.1.1.7 (Kent), B.1.617 (Delta), B.1.617.2.1 (Delta-Plus), 

B.1.1.529 (Omicron-BA.1) и B.1.1.529 (Omicron-BA.2). Для дальнейшего изучения 

влияния перекрестно-реагирующих антител к вирусу DV на мутации шипового 

белка SARS-CoV-2 были проведены структурные исследования и моделирование 

докинга с использованием антител к оболочке (E) вируса DV-2, а также рассчи-

таны энергии связывания. Вышеупомянутые исследования показали, что боль-

шинство характерных мутаций в вариантах шипового белка, по-видимому, в ос-

новном обусловлены антителами к вирусу DV, а не иммунным отбором, вызван-

ным SARS-CoV-2 (предшествующие варианты) или другими факторами отбора. 

Это подтверждается наблюдаемым и высокоспецифичным перекрестным связы-

ванием сывороток, положительных на антитела к вирусу DV, до пандемии с син-

тетическими пептидами в ИФА, разработанными на основе определенных обла-

стей рецептор-связывающего домена (RBD) шипового белка дикого типа SARS-

CoV-2. Эти области RBD показали максимальное перекрестное взаимодействие с 

антителами к оболочке (E) вируса DV в моделировании докинга. В соответствии 

с предыдущими результатами вышеупомянутые высокоперекрестно-реактивные 



антитела к вирусу денге также продемонстрировали потенциал перекрестной 

нейтрализации в тесте на нейтрализацию суррогатного вируса SARS-CoV-2, что 

позволяет предположить, что они действительно могут оказывать селективное 

давление на SARS-CoV-2. Вышеизложенные результаты были дополнительно 

подтверждены нашим предыдущим наблюдением, что недавно появившиеся ва-

рианты SARS-CoV-2, такие как Омикрон (2022-23), были почти на 50 % менее 

перекрестно реактивны к вирусу денге по сравнению с предшествующими 

штаммами. 
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Оценка эффективности анализа GeneTex U-OK для обнаружения нейтрали-

зующих антител к SARS-CoV-2: сравнение с тестами GenScript cPass и тестами 

нейтрализации вируса 

Hui-Ju Lin  1 , Wen-Chi Su  2   3   4 , Hsu-Yu Wen  1 ,   

В этом исследовании были оценены два суррогатных теста нейтрализации 

вируса (sVNT) на основе ИФА: новый набор GeneTex U-OK SARS-CoV-2 Neu-

tralizing Antibody Detection ELISA и одобренный FDA набор GenScript cPass 

SARS-CoV-2 Neutralization Antibody Detection. Набор GeneTex U-OK содержит 

рекомбинантные спайковые белки из штамма дикого типа и субвариантов Omi-

cron BA.1, BA.2 и BA.4/BA.5. Всего было проанализировано 115 образцов сыво-

ротки, в том числе 75 от не вакцинированных против SARS-CoV-2 лиц и 40 от 

вакцинированных лиц. Ни у одного из участников не было признаков предше-

ствующей инфекции SARS-CoV-2, что было подтверждено отрицательными ре-

зультатами тестов на антитела к нуклеокапсиду. По сравнению с набором 

GenScript cPass, набор GeneTex U-OK продемонстрировал 100% положительное 

совпадение (95% ДИ: 90,4–100,0%) и 100% отрицательное совпадение (95% ДИ: 

95,4–100,0%) при обнаружении нейтрализующих антител против штамма дикого 

типа, что соответствует 100% чувствительности и 100% специфичности. При 

сравнении с анализами вирусной нейтрализации он достиг 100% совпадения для 



субвариантов Omicron BA.1, BA.2 и BA.4/BA.5 с коэффициентами корреляции 

(R) 0,85, 0,98 и 0,46 соответственно. Эти результаты подчеркивают точность и 

надежность набора GeneTex U-OK, указывая на его потенциал в качестве ценно-

го инструмента для мониторинга эффективности вакцины и выявления лиц с за-

щитными нейтрализующими антителами против вариантов SARS-CoV-2, вклю-

чая варианты Omicron. 
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Сообщается, что растворимые сериновые протеазы, такие как трипсин и 

химотрипсин, запускают отщепление и/или отсоединение частиц SARS-CoV-2, 

связанных с липидными мембранами. Кинетика отщепления оценивалась с по-

мощью флуоресцентной визуализации меченых вирусных частиц на имитаторах 

нативных мембран. Временное изменение флуоресцентного сигнала, подтвер-

жденное кинетическими данными SPR, подтверждает самое быстрое отщепление 

варианта Delta. B.1.1.8 (близкий Уханьскому) и Omicron демонстрируют сопо-

ставимую кинетику отщепления. Связанные с мембраной варианты Delta стано-

вятся латерально подвижными после обработки протеазой. Другие варианты 

распространяются из неподвижного состояния. Среднеквадратичное смещение и 

распределение вероятностей латеральных смещений частиц, оцененные при от-

слеживании отдельных частиц, показывают броуновскую, но не гауссову диффу-

зию, возникающую из-за прерывистой подвижности варианта Delta. Полученные 

результаты обсуждаются в контексте модели, описывающей «скачковое движе-

ние» варианта Delta, вызванное динамическим связыванием с мембраной в при-

сутствии растворимой сериновой протеазы. 

 

 


