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Н овая коронавирусная инфекция 2019 года (COVID-19)
продолжает наносить серьезный ущерб мировой меди-

цинской системе и здоровью людей.
Впервые неизвестный ранее бета коронавирус, вызывающий
COVID-19, обнаружили в образцах легочной интерстициальной
жидкости пациентов, которые были госпитализированы с пнев-
монией в декабре 2019 года в городе Ухань (Китай). SARS-CoV-2
относится к подроду Sarbecovirus и является седьмым по счёту
известным коронавирусом, способным заражать человека.
SARS-CoV-2 является РНК-содержащим вирусом, заключенным
в суперкапсид.  РНК-содержащие вирусы, как правило, имеют
более высокую частоту мутаций по сравнению с ДНК-содержа-
щими. Как и у других РНК-вирусов, большой геном SARS-CoV-2
(~30 кб) и наличие РНК-зависимой РНК-полимеразы низкой
точности действия являются причинами высокой частоты раз-
вития приспособительных мутаций для адаптации к новым ор-
ганизмам [1, 2].
С января по сентябрь 2021 года появилось несколько вариан-
тов SARS-CoV-2, которые были включены в группу четырех ва-
риантов, вызывающих опасение = variant of concern (VOC): Аль-
фа [3], Бета [4], Гамма [5] и Дельта [6]). По сравнению с первым
штаммом коронавируса, четыре VOC накопили множество му-
таций в спайковом белке, что привело к тому, что эти VOC по-
высили контагиозную способность и обрели более выражен-
ный феномен «ускользания» от иммунной системы.
Впервые в ноябре 2021 г, в южной Африке был идентифициро-
ван омикронный вариант тяжелого острого респираторного
синдрома, вызываемого SARS-CoV-2.
26 ноября 2021 г. Всемирная организация здравоохранения
при первоначальной оценке появившегося нового штамма ко-

ронавируса определила его патогенность (VOC) и назвала его
Омикрон. По сравнению с другими «опасными вариантами»,
Омикрон оказался наиболее мутировавшим штаммом, имею-
щим около 50 мутаций, накопленных по всему геному [7]. Ами-
нокислотные мутации широко распространены как   в четырех
структурных белках, включая Спайк (S), Оболочку (E), Мембра-
ну (M), нуклеокапсидные (N) белки, так и в неструктурных бел-
ках.
Вариант Омикрона содержит по меньшей мере 32 мутации в
спайковом белке, что в два раза больше, чем у дельта-вариан-
та. Различные исследования показали, большое разнообразие
мутаций может повысить инфекционность (контагиозность) и
иммунную защиту варианта Омикрон по сравнению с другими
более ранними штаммами. Белковые мутации дают способ-
ность Омикрону «уклоняться, ускользать» от иммунной систе-
мы переболевшего человека, имеющего нейтрализующие ан-
титела [8-10]. Вариант Омикрона становится доминирующим
штаммом во многих странах мира и создает новые проблемы
для профилактики и борьбы с COVID-19. SARS-CoV-2 не только
поражает дыхательную систему, но и в тяжелых случаях вызы-
вает повреждения других органов: почек, печени, миокарда,
нарушение свертывания и желудочно-кишечные симптомы
[11-14].
В то же время, клиническая картина подтвержденных случаев
чаще всего была бессимптомной или наблюдались легкие
симптомы: [15]
● 89% кашель
● 65% усталость
● 59% заложенность или ринит
● 14% лихорадка
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● 8% тошнота
● 4% диарея 
● 3% потеря вкуса или запаха.

Исходя из наблюдений, выявлена тенденция более быстрого
распространения Омикрона по сравнению с предыдущими
штаммами VOC. Инкубационный период ранее выявленных ва-
риантов VOC варьировался от 14 до 21 дня, для Омикрона этот

период составляет в среднем 7 дней. Данные показывают, что
даже в странах с высоким уровнем вакцинации наблюдается
резкое увеличение распространения инфекции SARS-CoV-2,
вызванных Омикроном [15].
Ожидается, что как вакцинация, так и предшествующие контак-
ты с данной инфекцией снизят восприимчивость населения к
новому штамму Омикрон SARS-CoV-2 [16].
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