
14

Original articles

УДК 616.34-022:[616.98:578](476)
ВКЛАД САПО- И АСТРОВИРУСОВ В ЗАБОЛЕВАЕМОСТЬ КИШЕЧНЫМИ ВИРУСНЫМИ 

ИНФЕКЦИЯМИ В РЕСПУБЛИКЕ БЕЛАРУСЬ

Шилова Ю.А.*, Поклонская Н.В., Амвросьева Т.В., Колтунова Ю.Б., Бельская И.В. 
Республиканский научно-практический центр эпидемиологии и микробиологии, Филимонова 23, г. Минск, 220114, 

Республика Беларусь
* jusa-89@yandex.ru

АБСТРАКТ

Значительное разнообразие возбудителей острых кишечных инфекций (ОКИ) вирусной этиологии диктует необ-
ходимость изучения их типового разнообразия и вклада вызываемых ими инфекций, включая малоизученные, в фор-
мирование заболеваемости. Целью представленной работы было установление частоты встречаемости астровирусов 
(АсВ) и саповирусов (СпВ) у пациентов с ОКИ на территории нашей страны, особенностей их циркуляции и генети-
ческого разнообразия. Показана достаточно регулярная регистрация астро- и саповирусной инфекций у пациентов с 
ОКИ, частота которой составила 3,0% и 2,3%, соответственно. Преимущественно возбудители этих инфекций обна-
руживались у детей 4-7 лет, однако статистически значимых различий в частоте их детекции у пациентов разных воз-
растных групп не выявлено. Не зарегистрированы также сезонные колебания активности циркуляции данных вирусных 
агентов. Анализ генетического разнообразия выявленных АсВ и СпВ позволил установить принадлежность изолятов, 
идентифицированных в 2018-2021 гг., к 2 генотипам АсВ – HAsV-3, HAsV-4 и к 3 генотипам СпВ – GII.1, GI.2, GII.5. 
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ВВЕДЕНИЕ
Острые кишечные инфекции (ОКИ) занимают 2 место 

в мире по распространенности после респираторных. На-
ряду с доминирующими возбудителями вирусных ОКИ 
(ротавирусы, норовирусы, аденовирусы F), определенный 
вклад в структуру данных инфекцией вносят астровирусы 
(АсВ) и саповирусы человека (СпВ). 

АсВ безоболочечные вирусы, геном которых представ-
лен одноцепочечной +РНК. Они могут вызывать различ-
ные клинические формы болезни – от легкой диареи до 
системного заболевания, а также выявляются в отсутствие 
каких-либо симптомов инфекции [1]. В Европейских стра-
нах частота выявления АсВ у пациентов с ОКИ варьирует 
от 0 до 6,9% [2]. Семейство Astroviridae представлено 2 
родами: Avastrovirus и Mamastrovirus (MAstVs), последний 
включает 19 видов, четыре из которых содержат патогены, 
способные поражать человека (MAstV 1, 6, 8, 9). Класси-
ческие АсВ (HAsV 1-8) относятся к MAstV 1, а «новые», 
ассоциированные с развитием энцефалита и менингита 
у людей и животных, к MAstV6, MAstV8, MAstV9 [3, 4].

СпВ являются причиной от 1,3% до 26% случаев ОКИ, 
могут вызывать групповую и спорадическую заболева-
емость [5]. Как правило, СпВ приводят к развитию бо-
лее легких форм ОКИ, чем рота- и норовирусы, однако 
в некоторых случаях могут являться причиной госпита-
лизации [6]. По данным мета-анализа суммарная частота 
выявления СпВ у пациентов с ОКИ составляет 3,4%, ва-
рьируя в разных регионах от 1 до 17%[7]. Саповирусы 
принадлежат к роду Sapovirus, который входит в состав 
семейства Caliciviridae вместе с одними из наиболее ча-
стых этиологических агентов ОКИ – норовирусами. На 
основании филогенетического анализа последовательно-
стей гена капсидного белка VP1 СпВ выделяют 15 гено-
групп, четыре из которых способны инфицировать людей 
(GI, GII, GIV и GV, которые включают 7, 8, 1, 2 генотипа, 
соответственно) [8].

Исходя из вышеизложенного, целью данного исследо-

вания было изучить вклад АсВ и СпВ в формирование за-
болеваемости ОКИ в Республике Беларусь.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Материалом для исследований служили пробы фека-

лий, полученные от пациентов с различными формами 
ОКИ, возраст которых варьировал от 8 дней до 92 лет. 
Все образцы были получены из областных центров ги-
гиены и эпидемиологии (ЦГЭ) Республики Беларусь или 
Минского городского ЦГЭ от госпитализированных паци-
ентов. Данные о географическом местоположении паци-
ентов, пробы биологического материала которых исполь-
зовались в работе, были доступны за 2019-2021 гг. Доли 
проб, полученных из разных областей Беларуси, распре-
делялись следующим образом: Брестская область 7%, 
Витебская область 16%, Гомельская область 11%, Грод-
ненская область 3%, Минская область 18%, Могилевская 
область 24%, г. Минск 21%. Биологический материал, со-
бранный в ходе расшифровки случаев групповой заболе-
ваемости, в исследование не включался.

Детекцию АсВ осуществляли в 1841 образце фекалий, 
собранных с 2009 по 2021 гг. Выявление СпВ проводили 
в 1253 пробах, отобранных с 2018 г. по 2021 г.

Детекцию АсВ и СпВ проводили методом ОТ-ПЦР-РВ 
с помощью праймеров и зондов из литературных источ-
ников (АсВ [9],СпВ [10], (таблица 1) и набора «ArtMMLV 
ревертаза» (АртБиоТех, Беларусь) в соответствии с разра-
ботанными стандартными операционными процедурами. 
Использовался следующий режим амплификации: 1 цикл 
52°С 15 мин; 1 цикл 95°С 5 мин; 45 циклов 95°С 10 сек, 
54°С 30 сек, 67°С 15 сек.

Выявление энтеровирусов, норовирусов 1-2 гено-
групп, ротавирусов А, аденовирусов F в исследуемом ма-
териале осуществляли с помощью наборов «ОКВИ-ПЦР» 
(пр-ва РНПЦ эпидемиологии и микробиологии, Беларусь) 
методом ОТ-ПЦР с гибридизационно-флуоресцентной 
детекцией продуктов реакции в режиме «реального вре-
мени» (ОТ-ПЦР-РВ). 

Оригинальная статья
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Накопление фрагментов нуклеотидных последова-
тельностей генов капсидного белка VP1 СпВ проводили 
в ходе одностадийной ПЦР при помощи праймеров из ли-
тературных источников [11], АсВ – с помощью гнездо-
вой ПЦР с праймерами Mon244-5, Mon269-270 [12] (та-
блица 1). Нуклеотидные последовательности загружены 
в GenBank: коды доступа АсВ OP292319-OP292324, СпВ 
OP292325-OP292334. Поиск гомологичных последова-
тельностей осуществляли в базе данных NCBI с помощью 
программы BLAST [13]. Компьютерный анализ последо-
вательностей (множественное выравнивание, определе-
ние эволюционных расстояний, филогенетическую рекон-
струкцию и определение статистической значимости ее 
топологии) проводили и с помощью программных про-
дуктов MEGA (Molecular evolutionary genetics analysis) 
версии 6.0 [14]. Филогенетические деревья построены 
методом максимального правдоподобия с использова-
нием трехпараметрической модели нуклеотидных замен 
Тамуры. В узлах древа указаны значения бутстреппинга 
(проанализировано 1000 псевдорепликатов). 

Статистический анализ данных. Различия частотных 
характеристик качественных переменных оценивали по 
методу нормальной аппроксимации (Вальда). Значимыми 
считали различия при p<0,05. Планки погрешностей на 
рисунках отображают стандартную ошибку.

РЕЗУЛЬТАТЫ 

Для изучения распространенности астровирусной ин-
фекции у пациентов с ОКИ были проведены исследова-
ния 1841 проб фекалий, собранных от пациентов с различ-
ными формами ОКИ c 2009 по 2021 г. Частота выявления 
АсВ составила 2,99% (55 из 1841). Доля проб, содержа-
щих АсВ, в разные годы варьировала от 0 до 11,83% (ри-
сунок 1).

Только у 0,81% пациентов АсВ были единственным 
обнаруженным кишечным вирусом, тогда как у 2,17% па-
циентов вместе с АсВ детектировались другие возбуди-
тели. Чаще АсВ выявлялись совместно с ротавирусами 
группы А (n=16, 0,87%) и норовирусами 2 геногруппы 
(n=7, 0,38%). У одного пациента одновременно были об-

наружены 5 кишечных вирусов: АсВ, норовирусы 1 и 2 
геногрупп, ротавирус А, аденовирус F. Изучение сезон-
ности астровирусной инфекции проводили на основании 
сравнения частоты детекции АсВ в биологическом мате-
риале по месяцам в течение года (рисунок 2).

Максимальная частота их выявления имела место 
в октябре (6,94%, 5/72), январе (4,55%, 6/132), феврале 
(5,34%, 15/281). В целом зимой АсВ детектировались в 
1,78-2 раза чаще, чем в любую другую пору года, однако 
статистически значимых различий с другими сезонами не 
выявлено (P>0.05). Полученные данные согласуются с ис-

Таблица 1 – Последовательности праймеров, использованные в ОТ-ПЦР-РВ

Возбудитель Назначение Название Нуклеотидная последовательность Ссылки

СпВ Диагностическая 
ПЦР

SLVfA ACCAGGCTCTCGCCACCTA [10]
SLVr GCCCTCCATYTCAAACACTAWTTT
SLVpr ROX-CTGTACCACCTATGAACCA-BHQ2

АсВ Диагностическая 
ПЦР

ASTvpr ROX-CCCCADCCATCATCATCTTCATCA-BHQ2 [9]
AsVs TCTYATAGACCGYATTATTGG
AsVas TCAAATTCTACATCATCACCAA

АсВ
ПЦР для 
секвенирования 2 
раунд

Mon245 TTAGTGAGCCACCAGCCATC

[12]
Mon244 GGTGTCACAGGACCAAAACC

АсВ
ПЦР для 
секвенирования 1 
раунд

Mon269 CAACTCAGGAAACAGGGTGT

Mon270 TCAGATGCATTGTCATTGGT

СпВ ПЦР для 
секвенирования 

SLV5317 CTCGCCACCTACRAWGCBTGGTT 
[11]

SLV5749 GGRCYTCAAAVSTACCBCCCCA

Рисунок 1 – Частота выявления АсВ в разные годы (2009 - 
2021 г.) у пациентов с диагнозом ОКИ (столбчатая диаграмма 
– годовая частота выявления АсВ, график с маркерами – коли-

чество исследованных проб за год) 

Рисунок 2 – Помесячная частота выявления АсВ у паци-
ентов с диагнозом ОКИ (столбчатая диаграмма – частота вы-
явления АсВ, график с маркерами – количество исследован-

ных проб)
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следованиями сезонности циркуляции этих вирусов в Рос-
сийской Федерации, где выраженной зависимости от вре-
мени года, также не было установлено [15]. 

Сравнение частоты обнаружения АсВ у пациентов раз-
ных возрастов показало, что чаще всего АсВ выявлялись 
у детей 4-7 лет (4,95%, 11/222, рисунок 3). 

У детей других возрастных групп данный показатель 
варьировал не значительно, в пределах 0,95%. Медиан-
ный возраст пациентов с астровирусной инфекцией со-
ставил 2,5 года. Сравнительный анализ частоты обнару-
жения АсВ у детей и взрослых не показал статистически 
значимых различий (3,27%±0,92% и 1,33%±1,16%, соот-
ветственно P>0.05)

Из 55 проб, содержавших РНК АсВ, секвенирование 
нуклеотидной последовательности удалось провести для 
6 изолятов (10,9% положительных проб). В отношении 
идентифицированных АсВ проводили молекулярное ти-
пирование, по результатам которого установлена их при-
надлежность к генотипам HAsV-3 (2 изолята) и HAsV-4 (4 
изолята) (рисунок 4). В пределах соответствующих гено-
типов все АсВ, идентифицированные в Беларуси, форми-
ровали монофилетические кластеры. Наиболее близкими 
к белорусским изолятом АсВ были штаммы, обнаружен-
ные на территории США в 2016 (HAsV-4) и 2017 (HAsV-
3) годах. 

Рисунок 3 – Частота выявления АсВ у пациентов с диагно-
зом ОКИ разных возрастных групп (столбчатая диаграмма – 

частота выявления АсВ, график с маркерами – количество об-
следованных пациентов)

Рисунок 4 – Результат филогенетической реконструкции на основе анализа 51 нуклеотидных последовательностей АсВ дли-
ной 383 нуклеотида. Изоляты идентифицированные в Беларуси отмечены 
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По данным официальной регистрации в Республике 
Беларусь в 2009-2010 гг. СпВ вызвали 2 эпизода груп-
повой заболеваемости у взрослых. Однако изучение их 
вклада в формирование спорадической заболеваемости 
ОКИ на тот момент не проводилось. Следует отметить, 
что по информации зарубежных исследователей в послед-
ние годы в ряде стран был зафиксирован рост заболевае-
мости острого гастроэнтерита (ОГЭ), вызванной СпВ [5]. 
Поэтому, начиная с 2018 г, нами были активизированы ис-
следования, направленные на установление частоты сапо-
вирусной инфекции у пациентов с ОКИ в нашей стране. В 
2018-2021 гг выявление СпВ проводили в 1253 образцах 
фекалий от пациентов с клиническими признаками ОКИ. 
Полученные результаты позволили обнаружить присут-
ствие СпВ у 2,31% пациентов (у 1,68% они были един-
ственными детектированными кишечными вирусами, у 
0,64% выявлялись вместе с другими вирусными патоге-
нами). Частота обнаружения СпВ у пациентов с ОКИ в 
разные годы варьировала от 1,05% до 4,51% (рисунок 5).

Сезонные колебания детекции СпВ в представленной 
работе не выявлены (рисунок 6). Наиболее часто они об-
наруживались в марте (5,23%) и в июне (6,12%), тогда 
как в образцах, полученных от заболевших в мае, ноябре 
и декабре, РНК данных возбудителей не детектировалась. 

Наиболее часто СпВ выявлялись в биологическом ма-
териале детей 4-7 лет (3,59%, 6/167), реже - детей 1-3 года 
(2,96%, 15/506, рисунок 7). Медианный возраст пациентов 
с саповирусной инфекцией составил 3 года. Статистиче-
ски значимых отличий в частоте обнаружения СпВ у де-

тей и взрослых не обнаружено (2,63%±1%, 1,52%±1,39%, 
соответственно P>0.05). 

Идентифицированные по результатам выполненного 
молекулярного типирования изоляты СпВ (N=10) принад-
лежали к генотипам GII.1 (1 изолят), GI.2 (7 изолятов), 
GII.5 (2 изолята). Циркуляция наиболее распространен-
ного в мировом масштабе генотипа GI.1 [5] в Беларуси 
не выявлена (рисунок 8). 

ОБСУЖДЕНИЕ

По результатам выполненных исследований частота 
выявления АсВ в разные годы варьировала от 0 до 11,83%, 
средний ее показатель составил 2,99% и оказался ниже об-
щемирового показателя (11,0%) [16]. Вместе с тем, он был 
сопоставим с частотой регистрации данного возбудителя 
в некоторых европейских странах: в Нидерландах (2,5%), 
Италии (3%), Германии (5%), а также в Российской Фе-
дерации (1,8%) и странах Азии (Китай 1,6-2,8%, Южная 
Корея 1,9%, Тайвань 2,6%) [17-26]. Несколько чаще АсВ 
регистрировались в США (7,0%) и Канаде (9,5%) и в стра-
нах Африки (9,9% в Кении и Гамбии, 10,3% в Республике 
Конго, 14% в Египте, 19.4% в Нигерии) [27-32]. 

В наших исследованиях АсВ выявлялись в течение 
всего года с незначительным ростом частоты обнаруже-
ния в осенне-зимний период, хотя статистически значи-
мых различий в сезонности их циркуляции не было уста-
новлено. Аналогичная ситуация имела место по данным 
зарубежных исследований: в Китае, Германии, Россий-
ской Федерации самая высокая заболеваемость приходи-
лась на осенне-зимний сезон с максимумом в феврале [19, 
20, 33].

В исследованной нами выборке образцов биологиче-
ского материала с большей частотой АсВ выявлялись у 
детей в возрасте 4-7 лет (4,95%), до 1 года (3,15%), 1-3 г. 
(3,03%), что согласуется с литературными данными, сви-
детельствующими о преимущественной их детекции у де-
тей в возрасте до 5 лет [16].

Как известно, наиболее часто встречающимся «клас-
сическим» генотипом АсВ является HAsV-1, реже обна-
руживаются генотипы HAstV-2–5 [34], хотя в некоторых 
регионах последние могут быть преобладающими. Так 
в Новосибирске с незначительным отрывом от HAsV-1 
преобладал HAsV-4 (48%) и был доминирующим в 2014 г 
[20]. В Германии на втором месте по частоте обнаружения 

Рисунок 5 – Частота выявления СпВ в разные годы (2018 - 
2021 г.) у пациентов с диагнозом ОКИ (столбчатая диаграмма 
– годовая частота выявления СпВ, график с маркерами – коли-

чество исследованных проб за год)

Рисунок 6 – Помесячная частота выявления СпВ у паци-
ентов с диагнозом ОКИ (столбчатая диаграмма – частота вы-
явления СпВ, график с маркерами – количество исследован-

ных проб)

Рисунок 7 – Частота выявления СпВ у пациентов с диа-
гнозом ОКИ разных возрастных групп (столбчатая диаграмма 
– частота выявления СпВ, график с маркерами – количество 

обследованных пациентов)
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среди «классических» АсВ находился HAsV-3 (17,02%), а 
в 2014 году он был доминирующим (61,5%) [19]. По полу-
ченным нами данным в Республике Беларусь зарегистри-
рована циркуляция генотипов HAsV-3, HAsV-4. Несмотря 
на то, что генотип HAsV-4 идентифицировался чаще, го-
ворить о его преобладании затруднительно в связи с ма-
лым количеством генотипированных изолятов. Активная 
циркуляция данных генотипов в популяции отмечалась 
также в Болгарии и Италии [35-36]. 

Средняя частота выявления СпВ в наших исследова-
ниях составила 2,31%, она незначительно отличалась от 
таковой в ряде стран Европы (в Нидерландах - 3,8%, в 
Италии - 6,0%, в Финляндии - 1,4% -5,5%,в Германии - 
1,8% - 2,4%), кроме Испании, где данный показатель был 
значительно выше (13% - 16%) [5]. 

По полученным в наших исследованиях данным СпВ 
обнаруживались во все сезоны года с пиками в марте и 
июне. По результатам проведенных в Финляндии и Испа-
нии исследований также не выявлено статистически зна-
чимых отличий по сезонности циркуляции СпВ, однако 
зарегистрировано увеличение частоты их обнаружения в 
весенние месяцы [37-38].

По имеющимся литературным данным наиболее вы-

сокая распространенность СпВ отмечается среди детей в 
возрасте до 5 лет [39]. Полученные нами результаты соот-
ветствуют данной тенденции: чаще СпВ обнаруживались 
у детей в возрасте 4-7 лет (3,59%) и 1-3 года (2,96%), ме-
дианный возраст составил 3 года. 

Как известно, в мировом масштабе геногруппа СпВ 
GI имеет наибольшее распространение [5]. По результа-
там генотипирования большинство идентифицированных 
в Беларуси изолятов СпВ также относилось к GI: 7 изо-
лятов принадлежали генотипу GI.2. Среди геногруппы 
GII наиболее распространенным является генотип GII.1 
[5]., циркуляция которого на территории Беларуси также 
подтвердилась результатами представленной работы. Ин-
тересно отметить, что 2 генотипированных изолята при-
надлежали генотипу GII.5, который относительно мало 
распространен в мире. Этот генотип был выявлен также 
в Испании (3,22%), Финляндии (6,38%), Канаде (8%), Та-
иланде (12%, 16%) [5, 28, 37, 38]

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Астровирусная и саповирусная инфекции регулярно 
регистрируются у пациентов с ОКИ практически во всех 
странах мира, и, как свидетельствуют полученные нами 

Рисунок 8 – Результат филогенетической реконструкции на основе анализа 32 нуклеотидных последовательностей СпВ дли-
ной 390 нуклеотидов. Изоляты идентифицированные в Беларуси, отмечены . 
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результаты, Беларусь не является исключением. 
По данным представленного исследования частота их 

выявления в нашей стране среди пациентов с клиниче-
скими признаками ОКИ составила 3% и 2,3%, соответ-
ственно. Возбудители этих инфекций чаще обнаружи-
вались у детей 4-7 лет, однако статистически значимых 
различий частоты детекции АсВ и СпВ у пациентов раз-
личных возрастных групп не выявлено. В наших иссле-
дованиях не установлены также сезонные колебания ак-
тивности циркуляции данных возбудителей. 

По результатам молекулярного типирования АсВ и 
СпВ установлена принадлежность изолятов, идентифи-
цированных в 2018-2021 гг., к 2 генотипам АсВ – HAsV-3, 
HAsV-4 и к 3 генотипам СпВ - GII.1, GI.2, GII.5. Принимая 
во внимание значительную генетическую вариабельность 
этих возбудителей, способность вызывать групповую за-
болеваемость и вероятность усиления их активности, ра-
нее показанную в других странах, представляется целе-
сообразным проводить периодический мониторинг их 
циркуляции среди пациентов с ОКИ с последующей иден-
тификацией обнаруженных генотипов молекулярными 
методами. Полученные данные будут представлять не-
сомненный интерес для понимания вклада разных возбу-
дителей в формирование инфекционной кишечной забо-
леваемости и могут быть основой для прогнозирования 
возможных сценариев развития эпидситуации. 
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SAPOVIRUS AND ASTROVIRUS ACUTE GASTROENTERITIS IN THE REPUBLIC OF BELARUS

Shilova Yu.A., Paklonskaya N.V., Amvrosieva T.V., Kaltunova Yu.B., Belskaya I.V.
The Republican Research and Practical Center of Epidemiology and Microbiology, Filimonova 23, Minsk, 220114, Republic 
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ABSTRACT

A significant variety of causative agents of acute gastroenteritis (AGE) of viral etiology dictates the need of studying their 
typical diversity and the contribution of the infections they cause, including little-studied ones, to the incidence. The aim of 
the presented work was to establish the frequency of astroviruses (HAsV) and sapoviruses (SaV) occurrence in patients with 
acute intestinal infections in our country, the characteristics of their circulation and genetic diversity. Astro- and sapovirus 
infections were detected in 3.0% and 2.3% of patients with AGE, respectively. Most often they were found in children aged 
4-7, however, there were no significant differences in the frequency of their detection in patients of different age groups. Neither 
seasonal fluctuations in the circulation activity of these viral agents have been registered. The analysis of the genetic diversity of 
identified HAsV and SaV showed that the isolates identified in 2018-2021 belong to 2 HAsV genotypes - HuAsV-3, HuAsV-4 
and to 3 SaV genotypes - GII.1, GI.2, GII.5.

Keywords: acute gastroenteritis, astrovirus, sapovirus, molecular typing, genotype.
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АҢДАТПА

Вирустық этиологияның жіті ішек инфекциялары (ЖІИ) қоздырғыштарының айтарлықтай алуан түрлілігі олардың 
түрлік ерекшеліетерін, соның ішінде аз зерттелген инфекциялардың түрлерін анықтау мен олар тудыратын аурулар-
дың үлесін зерттеу қажеттілігін талап етеді. Ұсынылған жұмыстың мақсаты біздің еліміздегі жедел ішек инфекцияла-
рымен ауыратын науқастарда астровирустар (АсВ) және саповирустар (СпВ) жиілігін, олардың циркуляция ерекшелік-
терін және генетикалық әртүрлілігін анықтау болды. ЖІИ бар науқастарда астро- және саповирусты инфекциялардың 
тұрақты тіркелуі көрсетілді, олардың жиілігі сәйкесінше 3,0% және 2,3% құрады. Көбінесе бұл инфекциялардың қоз-
дырғыштары 4-7 жас аралығындағы балаларда табылды, дегенмен әртүрлі жас топтарындағы науқастарда астро- және 
саповирусты анықтау жиілігінде айтарлықтай айырмашылықтар болған жоқ. Аталған вирустық агенттердің цирку-
ляция белсенділігінің маусымдық ауытқуы тіркелмеген. Анықталған АсВ және АсВ генетикалық әртүрлілігін талдау 
кезінде 2018-2021 жылдары анықталған изоляттардың 2 АсВ генотипіне - HAsV-3, HAsV-4 және 3 АсВ генотипіне - 
GII.1, GI.2, GII.5 жататыны анықталды.

Кілтті сөздер: острая кишечная ин жіті ішек инфекциялары, астровирустар, саповирустар, молекулалық типтеу, 
генотип.


