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Современные представления о роли вирусов как этиологического 
фактора сепсиса

Григорян Д.А., Горбачева А.А., Мацвай А.Д.
ФГБУ «Центр стратегического планирования и управления медико-биологическими рисками здоровью» ФМБА России, Москва, Россия

Сепсис – жизнеугрожающее состояние, обусловленное дисрегуляцией иммунного ответа на инфек-
цию, сопровождающееся полиорганной дисфункцией. На протяжении длительного времени роль 
вирусов в развитии сепсиса оставалась недооцененной ввиду ограниченных возможностей диа-
гностических методов для определения вирусной природы инфекции, а также преобладанием бак-
териальных возбудителей в структуре заболеваемости. До появления современных молекуляр-
но-генетических методов диагностики случаи сепсиса вирусной природы классифицировались 
преимущественно как сепсис неуточненной этиологии, искажая реальный вклад вирусных патоге-
нов в общую картину этиологической структуры заболевания. Настоящая работа обобщает сведе-
ния о спектре вирусных возбудителей, способных привести к развитию сепсиса, связанных с ним 
клинических проявлениях, группах риска, а также эпидемиологической ситуации в России и в мире. 
Представленный обзор современных исследований подчеркивает важность пересмотра традицион-
ных взглядов на этиологию сепсиса и необходимость дальнейшего изучения роли вирусных агентов 
в развитии этого опасного состояния.

Current concepts of the role of viruses as an etiological factor in sepsis

Grigoryan D.A., Gorbacheva A.A., Matsvay A.D.
Centre for Strategic Planning and Management of Biomedical Health Risks, Moscow, Russia

Sepsis is a life-threatening condition resulting from a dysregulated immune response to infection and 
characterized by multiple organ dysfunction. Historically, the contribution of viruses to sepsis pathogenesis 
has been underestimated, largely due to diagnostic limitations and the established predominance 
of bacterial etiologies. Prior to the widespread adoption of modern molecular diagnostics, many viral 
sepsis cases were likely misclassified as being of unspecified origin, thereby skewing epidemiological 
understanding and obscuring the true burden of viral sepsis. This review synthesizes current data on the 
spectrum of viral agents implicated in sepsis, their associated clinical presentations, vulnerable populations, 
and the epidemiological landscape both globally and within the Russian Federation. The presented analysis 
emphasizes the need to reassess traditional views on the etiology of sepsis and highlights the importance 
of further investigation into the role of viral agents in the development of this life-threatening condition.

Введение

До возникновения пандемии новой коронавирус-
ной инфекции (COVID-19) патогенетическая природа 
сепсиса преимущественно связывалась с бактериаль-
ными возбудителями, при этом случаи развития сепсиса 
вирусной этиологии расценивались как редкие явле-
ния [1]. Однако распространение коронавируса SARS-
CoV-2 привело к серьезному пересмотру существующих 
представлений. Было установлено, что тяжелое течение 
вирусной инфекции способно провоцировать развитие 
клинической картины, соответствующей современному 
определению сепсиса, закрепленному в консенсусе 

Sepsis-3 [2]. Данная трансформация взглядов нашла от-
ражение в актуальной версии Международной класси-
фикации болезней (МКБ-11), где сепсис определяется 
как осложнение, потенциально развивающееся при лю-
бой форме инфекционного процесса – бактериальной, 
вирусной, грибковой или протозойной [3].

Таким образом, произошедшие изменения в класси-
фикации отражают фундаментальный пересмотр пред-
ставлений о спектре потенциальных возбудителей, спо-
собных инициировать развитие сепсиса, что согласуется 
с данными клинических исследований последних лет. Так, 
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в рамках одного ретроспективного исследования, охва-
тившего более 23 тыс. случаев COVID-19, клинические 
признаки сепсиса были отмечены у 28% пациентов, при 
этом уровень летальности в течение первого квартала 
исследования (март 2020 г.) достигал 33,4%, снизив-
шись к последнему кварталу (ноябрь 2022 г.) до 14,9% 
[4]. В то же время, согласно метаанализу 57 публикаций, 
частота случаев сепсиса, ассоциированного с инфекцией 
SARS-CoV-2, составила 77,9% (95% ДИ: 75,9–79,8) [5]. 

Низкая выявляемость вирус-ассоциированного сеп
сиса в предшествующие годы во многом объяснялась 
тем, что вирусы долгое время не рассматривались в каче-
стве самостоятельных этиологических агентов сепсиса. 
Дополнительным ограничением было отсутствие чув-
ствительных молекулярных методов и стандартизиро-
ванных критериев для определения вирусной природы 
заболевания, вследствие чего многие случаи регистри-
ровались как сепсис неуточненной этиологии. Тем не 
менее, даже в допандемический период участие виру-
сов в развитии сепсиса отражалось в клинических дан-
ных. В частности, в исследовании, проведенном в Юго-
Восточной Азии в 2018 г., вирусы были обнаружены в 
29% из 754 эпизодов тяжелого сепсиса, при этом была 
определена высокая летальность при вирусном сепсисе: 
6% у детей и 18% у взрослых [6].

Интерпретация клинических и лабораторных марке-
ров при вирус-ассоциированном сепсисе нередко вы-
зывает затруднения, поскольку вирусы могут как вы-
ступать в качестве самостоятельной этиологической 
причины, так и играть роль предрасполагающего фак-
тора к развитию вторичного бактериального сепсиса на 
фоне суперинфекции [7]. Кроме того, при диагностике 
вирусного сепсиса нередко обнаруживаются вирусы с 
неопределенной этиологической ролью или реактивиро-
ванные латентные агенты, что повышает риск ложнопо-
ложительной интерпретации результатов [8, 9].

Сложности лабораторной диагностики во многом об-
условлены многофакторным характером патогенеза ви-
русного сепсиса, в основе которого лежит дисрегуляция 
иммунного ответа макроорганизма, при которой систем-
ное воспаление приводит к эндотелиальной и микросо-
судистой дисфункции, нарушению тканевой перфузии и 
клеточного энергетического обмена. Совокупность этих 
процессов формирует патофизиологический переход от 
генерализованной вирусной инфекции к жизнеугрожаю-
щей органной дисфункции, определяющей клинический 
фенотип сепсиса [10].

В отличие от бактериальных и грибковых возбудите-
лей, инициирующих воспаление преимущественно через 
поверхностные структуры клеточной стенки (пептидог-
ликаны, липополисахариды, β-глюканы), вирусы акти-
вируют врожденный иммунитет после проникновения в 
клетку, в ходе репликации и накопления вирусных нукле-
иновых кислот [11]. Вирусные патоген-ассоциированные 
молекулярные паттерны (PAMP) обнаруживаются через 
специализированные рецепторы (PRR), включая эндосо-
мальные Toll-подобные рецепторы TLR3, TLR7/8 и TLR9 
(сенсоры двухцепочечной РНК, одноцепочечной РНК и 

вирусной ДНК соответственно), а также RIG-I-подобные 
рецепторы, такие как RIG-I и MDA5. Дополнительную 
роль играют цитозольные ДНК-сенсоры (например, 
cGAS), активирующие STING-зависимую сигнализацию, 
что приводит к активации каскадов, опосредованных 
интерферон-регулируемыми факторами транскрипции 
(IRF) и ядерным фактором каппа B (NF-κB), с последую-
щей индукцией интерферонов I типа и провоспалитель-
ных цитокинов [11, 12].

Дисбаланс между противовирусной защитой и ре-
гуляцией воспаления сопровождается функциональным 
истощением клеток врожденного и адаптивного имму-
нитета, включая нейтрофилы, макрофаги, дендритные 
клетки и лимфоциты, что снижает эффективность вирус-
ной элиминации и способствует генерализации инфек-
ции [13]. На этом фоне развивается системная актива-
ция воспалительных и комплемент-зависимых каскадов, 
приводящая к гиперпродукции провоспалительных ци-
токинов, эндотелиальной дисфункции и тромбовоспали-
тельным реакциям с микрососудистыми нарушениями. 
Дополнительный вклад в повреждение тканей вно-
сят избыточная активация NK-клеток [14] и вторичное 
усиление воспалительного ответа за счет сигналов по-
вреждения тканей (DAMP), поддерживающих и пролон-
гирующих системную реакцию [15].

Следует отметить, что паттерн активации и регуля-
ции ключевых иммунных путей (PRR-сигналинг, цитоки-
новые каскады, интерфероновый ответ) может варьи-
роваться в зависимости от конкретного вируса. Эта 
вариабельность проявляется, в частности, различиями 
в степени интерфероновой дисрегуляции, выраженно-
сти эндотелиального повреждения, гиперкоагуляции 
и Т-клеточного истощения, что рассматривается как 
одно из отличий вирусного сепсиса от бактериального 
[16]. Выраженная гетерогенность патогенных механиз-
мов усложняет поиск универсальных терапевтических 
мишеней и разработку общих стратегий лечения вирус-
ного сепсиса [11].

К группам высокого риска развития тяжелых форм 
вирусного сепсиса относятся новорожденные, дети ран-
него возраста (до 5 лет) [12, 17], пожилые люди старше 
65 лет, беременные женщины, а также лица с хрони-
ческими заболеваниями (сахарный диабет, хроническая 
обструктивная болезнь легких, ожирение), нарушени-
ями иммунной системы и онкогематологическими про-
цессами [18, 19]. 

Данный обзор обобщает сведения о вирусах, ассоци-
ированных с развитием сепсиса у человека. В последу-
ющих разделах систематизированы данные по группам 
вирусных возбудителей с характеристикой их эпидемио-
логических и клинико-патогенетических особенностей, а 
также рассмотрены ключевые факторы и группы риска, 
определяющие тяжесть течения и исход инфекции.

Бета-коронавирусы

Пандемия COVID-19 переопределила парадигму 
сепсиса, актуализировав представление о вирус-инду-
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цированной инфекции [5, 20]. Согласно данным ВОЗ, 
у 14% пациентов с COVID-19 развивается тяжелое те-
чение, а около 5% нуждается в лечении в отделении 
реанимации и интенсивной терапии (ОРИТ) с примене-
нием респираторной и гемодинамической поддержки 
[21]. При этом острый респираторный дистресс-син-
дром (ОРДС) регистрируется у 88% пациентов с тяже-
лым течением заболевания и является доминирующим 
проявлением органной дисфункции и сепсиса [22]. К 
семейству β-коронавирусов, способных индуцировать 
развитие сепсиса, также относятся вирусы SARS-CoV и 
MERS-CoV.

Результаты современных эпидемиологических иссле-
дований свидетельствуют о значительной распростра-
ненности сепсиса среди пациентов с тяжелым течением 
COVID-19. Согласно исследованию, проведенному в 
Ухане в июне 2020 г., из 191 пациента у 59% наблюда-
лось развитие сепсиса, а у 20% – прогрессирование до 
септического шока, при этом сепсис был диагностирован 
в 100% случаев летального исхода в данной когорте па-
циентов [23]. Более поздний метаанализ 2021 г., вклю-
чающий 151 исследование и более 218 тыс. пациентов, 
показал, что сепсис выявлялся у 52% госпитализиро-
ванных пациентов с COVID-19 (33% – в общих отделе-
ниях, 78% – в ОРИТ) [5]. При этом в другом крупном ре-
троспективном исследовании (431 тыс. госпитализаций 
США) SARS-CoV-2-ассоциированный сепсис отмечался 
лишь у 1,5% случаев, но внутрибольничная летальность 
в группах COVID-сепсиса была высокой: весной 2020 г. 
она достигала 33,4%, но к осени 2022 г. снизилась при-
мерно до 15%, приближаясь к показателям при бакте-
риальном сепсисе [4]. Для сравнения: летальность при 
SARS-CoV составляла около 9,6% [24], при MERS-CoV – 
около 35% вследствие септического шока, почечной не-
достаточности и нарушений свертываемости крови [25].

К группам высокого риска тяжелого течения новой 
коронавирусной инфекции с прогрессированием до 
сепсиса относят в первую очередь лиц старше 65 лет: 
на их долю приходится свыше 81% всех смертей от 
COVID-19, а относительный риск летального исхода в 
этой когорте в 97 раз выше, чем у 18–29-летних паци-
ентов [26]. Так же, по данным ВОЗ, наибольшая леталь-
ность среди детских групп отмечается у детей грудного 
возраста – на уровне, сопоставимом с показателями у 
взрослых в возрасте 20–45 лет [27]. Центры США по 
контролю и профилактике заболеваний (CDC) подчерки-
вают, что возраст являлся самым сильным предиктором 
тяжелого течения COVID-19, а наличие сопутствующих 
заболеваний (сахарный диабет, ожирение, артериаль-
ная гипертензия, хронические сердечно-сосудистые, ле-
гочные и почечные заболевания, а также онкогематоло-
гические и иммунодефицитные состояния) многократно 
увеличивало риск осложнений [26]. Согласно резуль-
татам метаанализа 76 исследований (17,8 млн пациен-
тов, 14 стран), неблагоприятные исходы статистически 
значимо ассоциировались с возрастом старше 75 лет 
(OR = 2,65), мужским полом (OR = 2,05), тяжелым ожи-
рением (OR = 2,57) и активным онкологическим процес-

сом (OR = 1,46) [28]. Деменция (OR = 1,4–7,7), цирроз 
печени (OR = 3,2–5,9) [29], беременность [30] и небла-
гоприятные социально-экономические условия [28, 31] 
также рассматриваются как значимые факторы риска 
тяжелого течения COVID-19. При эпидемии MERS-CoV 
тяжелое течение и летальные исходы также наблюда-
лись преимущественно у пожилых пациентов с диабе-
том, артериальной гипертензией, хроническими болез-
нями почек и легких [25].

Патогенез коронавирус-ассоциированного сепсиса 
сопровождается выраженным дисбалансом адаптив-
ного иммунитета, приводящим к тяжелому системному 
воспалительному ответу с развитием полиорганной не-
достаточности. SARS-CoV и SARS-CoV-2 связываются со 
специфическим рецептором ACE2 [32], а MERS-CoV – с 
рецептором DPP4 [33]. При тяжелых формах COVID-19 
наблюдаются нейтрофилёз, лимфопения и повышенное 
соотношение нейтрофилы/лимфоциты, а также повы-
шенные уровни провоспалительных цитокинов; Т-клетки 
могут демонстрировать признаки активации (повышен-
ная экспрессия CD69, CD38) и функционального исто-
щения (PD-1, NKG2A) [34]. В совокупности эти изме-
нения отражают иммунную дисрегуляцию, ведущую к 
генерализации инфекции с последующим развитием эн-
дотелиальной дисфункции и тромбовоспалительным ми-
кроциркуляторным нарушениям с развитием органной 
дисфункции, что соответствует ключевым звеньям пато-
генеза вирус-ассоциированного сепсиса [35].

Эпидемиологические наблюдения свидетельствуют 
о значительной распространенности коинфекций при 
тяжелом течении COVID-19 [36, 37]. В одном из пер-
вых исследований, проведенном в Ухане в феврале 
2020 г., бактериальные коинфекции составляли 7,7%, 
грибковые – 3,2%. Среди пациентов, получавших лече-
ние в ОРИТ по поводу тяжелой формы COVID-19, бак-
териальные инфекции были диагностированы у 25,5%, 
грибковые – у 10,9% [38]. Систематический обзор на-
чала 2020 г. (30 исследований, 3834 пациента) пока-
зал, что общая частота бактериальных коинфекций у 
госпитализированных с COVID-19 составляет около 
7%, достигая 14% среди пациентов в ОРИТ [39]. За 
тот же период было проведено многоцентровое иссле-
дование, которое подтвердило, что инфекции крово-
тока (преимущественно бактериальные – 91,4%, реже 
грибковые – 5,5%) развиваются примерно у трети па-
циентов с тяжелым COVID-19 с выделением таких па-
тогенов, как Staphylococcus epidermidis, Staphylococcus 
aureus,  Enterococcus faecalis,  Escherichia coli,  Candida 
albicans  и  Candida glabrata  [40]. В аналогичном ис-
следовании 2020 г., проведенном в США, коинфек-
ции были выявлены у 20,9% пациентов с подтверж-
денной инфекцией SARS-CoV-2. Наиболее часто среди 
возбудителей встречались грамотрицательные бакте-
рии (45,5%) (S. aureus, E. coli, C. albicans, Pseudomonas 
aeruginosa, Klebsiella pneumoniae и E. faecalis) [41]. 
Дополнительно было отмечено существенное увеличе-
ние частоты кандидемии в период пандемии COVID-19: 
с 1,54 до 7,44 случаев на 1000 госпитализаций, что 
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значительно превышает показатели, наблюдавшиеся 
до начала пандемии [42].

Энтеровирусы человека

Энтеровирусы (семейство Picornaviridae) представ-
ляют собой гетерогенную группу РНК-содержащих ви-
русов, вызывающих широкий спектр клинических состо-
яний – от субклинических форм до тяжелых системных 
заболеваний, включая вирусный сепсис [43]. Наиболее 
уязвимыми к тяжелому течению энтеровирусной инфек-
ции (ЭВИ) являются лица с ослабленным иммунитетом, 
а также новорожденные и младенцы, особенно в воз-
расте до 90 дней [17], среди которых заболеваемость 
значительно выше, чем у детей старшего возраста (88% 
против 7,7%) [44]. Большинство случаев неонаталь-
ного энтеровирусного сепсиса развивается в первые 
3–5 дней жизни, что свидетельствует о перинатальном 
механизме передачи от матери, перенесшей инфекцию 
в антенатальном или интранатальном периоде [45, 46]. 
К распространенным факторам риска тяжелого течения 
относят недоношенность, сопровождающуюся низким 
уровнем трансплацентарно переданных IgG [45, 47], 
сопутствующие материнские инфекции, тяжелое тече-
ние беременности, а также иммунодефицит матери и ре-
бенка [12, 47].

Согласно результатам проспективного исследо-
вания 2018 г., РНК энтеровирусов выявлялась у 37% 
младенцев с клинической картиной сепсиса при отри-
цательных результатах бактериологических исследова-
ний [48]. Сопоставимые показатели получены в раз-
личных географических регионах: в Кувейте в 2013 г. 
энтеровирусная природа была установлена в 24% слу-
чаев неонатального небактериального сепсиса [49]; в 
Китае энтеровирус был выявлен у 39,2% новорожден-
ных с признаками сепсиса в сезонный период 2011–
2012 гг. [50]; в итальянском исследовании 2010–2013 
гг. доля энтеровирусного сепсиса среди новорожденных 
составила 11,6% [51]; в США положительный резуль-
тат ПЦР на энтеровирус получен у 18% младенцев до 
60 дней с подозрением на сепсис за период 2015–2016 
гг. [52]. Летальность при тяжелом течении неонаталь-
ной ЭВИ достигает 30,4%, а при вовлечении миокарда 
– до 38,6% [46].

Среди наиболее часто идентифицируемых возбуди-
телей сепсиса фигурируют представители группы энте-
ровирусов B, включая вирусы Коксаки B (Coxsackie B) 
и эховирусы (Echovirus) [53], в то время как в постне-
онатальном периоде сепсис может быть индуцирован 
штаммами Enterovirus A71 (EV-A71), особенно у детей 
младше двух лет (OR = 1,8) [54]. Данные группы ви-
русов обладают широким тропизмом к различным ор-
ганам: Coxsackie B часто вызывают миокардит и пе-
рикардит (до 25–40% случаев острых миокардитов и 
дилатационной кардиомиопатии [55, 56]), а также ин-
дуцируют гепатит и коагулопатию [57]. Echovirus преи-
мущественно поражают нервную систему и печень, вы-
зывая менингоэнцефалит и некротический гепатит [57], 

EV-A71 – нервную систему и иногда легкие, что может 
приводить к неврологической дисрегуляции и вазодила-
тационному шоку [58, 59].

Первичная репликация энтеровирусов, как правило, 
происходит в эпителии ротоглотки и кишечника с после-
дующим вовлечением регионарных лимфоузлов и раз-
витием первичной вирусемии; при недостаточном им-
мунном контроле формируется вторичная вирусемия 
(обычно на 3–7-е сутки), обеспечивающая диссемина-
цию вируса в жизненно важные органы, включая цен-
тральную нервную систему (ЦНС), сердце и печень [60]. 
Именно на этом этапе развиваются клинические прояв-
ления системного поражения, варьирующие от наруше-
ний терморегуляции, кожной сыпи, вялости и отказа от 
еды до признаков сердечно-сосудистой недостаточно-
сти, аритмий, тромбоцитопении, ухудшения перифери-
ческой перфузии и септического шока [47, 60]. Нередко 
выявляются миокардит, токсический гепатит с коагуло-
патией, поражение ЦНС (менингоэнцефалит, судорож-
ный синдром), а в тяжелых случаях – ДВС-синдром и по-
лиорганная недостаточность [61].

Патогенез энтеровирусного сепсиса реализуется пу-
тем типичного для вирус-ассоциированных инфекций 
механизма, сочетающего прямое цитопатическое и им-
муноопосредованное поражение тканей, с преоблада-
ющим вовлечением MDA5-зависимого распознавания 
двуцепочечной РНК и активацией оси митохондриаль-
ного антивирусного сигнального белка (MAVS) с ин-
дукцией интерферонов I типа [62, 63]. Нарушение ре-
гуляции этих процессов, особенно у новорожденных, 
сопровождается гиперпродукцией провоспалительных 
цитокинов и активацией системы комплемента (анафила-
токсины C3a и C5a), что может привести к эндотелиаль-
ным повреждениям, коагулопатии и развитию полиор-
ганной недостаточности [64]. Кроме того, вирулентные 
штаммы энтеровирусов выработали механизмы укло-
нения от врожденного иммунного ответа, в частности, 
полиовирус способен подавлять сигнализацию через 
MDA5 [65], а EV-A71 блокирует различные звенья ин-
терферонового каскада [66]. Мутации в капсидных бел-
ках некоторых штаммов способны изменять их антиген-
ность и способствовать уклонению от нейтрализующих 
антител, повышая вирулентность [67].

Клинически энтеровирусный сепсис у новорожден-
ных мало отличается от бактериального, поэтому ре-
шающим остается прямое обнаружение РНК вируса в 
стерильных средах методом ПЦР. В многоцентровом 
проспективном исследовании РНК энтеровирусов вы-
являлась в плазме крови у 99% инфицированных ново-
рожденных, тогда как в ликворе – в 87% случаев [68]. 
При этом у 68–77% пациентов с подтвержденной ЭВИ 
показатели клеточного состава ликвора оставались в 
пределах нормы, что подчеркивает ограниченную ин-
формативность рутинной цитологической оценки [69]. 
Установлено, что одновременное тестирование крови, 
ликвора, мазка из ротоглотки и кала повышает сово-
купную чувствительность диагностики до > 90% [70]. 
За последние годы внедрение высокочувствительных 
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ПЦР-методов в клиническую практику радикально изме-
нило эпидемиологическую картину: доля лабораторно 
подтвержденных ЭВИ в Англии и Уэльсе выросла с 3% в 
2000 г. до 92% в 2011 г., а заболеваемость среди мла-
денцев в возрасте < 3 мес. достигла 238 на 100 тыс. на-
селения (почти 1/4 всех зарегистрированных случаев) 
[71]. Многоцентровой анализ 2019 г. дополнительно по-
казал, что добавление ПЦР-скрининга крови в алгоритм 
обследования младенцев с лихорадкой без установлен-
ного очага инфекции существенно повышает выявляе-
мость энтеровирусов и рекомендовано для включения в 
клинические протоколы [52].

За последние десятилетия в различных странах 
мира неоднократно регистрировались вспышки тяже-
лого неонатального сепсиса, вызванного энтеровиру-
сами, с вариабельностью доминирующих серотипов в 
зависимости от региона и периода. На фоне глобаль-
ного распространения энтеровирусов к 2024 г. насчи-
тывалось 35 стран со вспышками ЭВИ на 5 континентах 
[72]. Поскольку энтеровирусы в совокупности обуслов-
ливают не менее 20–30% всех случаев раннего сепсиса 
новорожденных, непрерывный молекулярный надзор и 
рутинный вирусологический скрининг представляются 
ключевыми элементами эпидемиологического контроля 
и профилактики этих тяжелых инфекций.

Парэховирусы человека

Парэховирусы человека (Human parechoviruses, 
HPeV)  – одноцепочечные РНК-вирусы семейства Picor­
naviridae, ранее классифицировавшиеся как эхови-
русы 22 и 23 [73]. Всего описано 19 генотипов HPeV-A 
(HPeV1-HPeV19), при этом у человека заболевание вы-
зывают исключительно представители вида Parechovirus 
A [74]. Наиболее вирулентным считается генотип HPeV3, 
ассоциированный с неонатальным менингоэнцефалитом 
и тяжелым течением инфекций, включая септические со-
стояния у новорожденных [75]. Так, в одном из центров 
США при расширенном тестировании ликвора младен-
цев HPeV-инфекция была выявлена у 66/388 обсле-
дованных на наличие сепсиса детей (17%), из которых 
77% ассоциировано с HPeV3 [76]. На долю HPeV4 при-
ходится бо ́льшая часть остальных редких случаев пора-
жения ЦНС, тогда как другие генотипы практически не 
встречаются при тяжелых инфекциях у младенцев [77]. 
HPeV распространены повсеместно, но доминирование 
отдельных генотипов различается по регионам: HPeV1 
преобладает в Северной Америке и Европе, HPeV6 
чаще выявляется в Австралии и Восточной Азии, тогда 
как HPeV2 относительно чаще регистрируется в странах 
Африки [78].

Генотипические различия HPeV определяют особен-
ности их патогенности: преимущественно HPeV3 ассоци-
ирован с тяжелыми нейроинфекциями (что может быть 
обусловлено отсутствием RGD-мотива (Arg-Gly-Asp) в 
капсидном белке VP1) [79], тогда как наиболее распро-
страненный HPeV1 вызывает в основном легкие кишеч-
ные и респираторные заболевания [80]. Опыты in vitro и 

клинические наблюдения свидетельствуют, что тяжесть 
поражения при HPeV3 связана скорее с гиперактивным 
иммунным ответом макроорганизма, чем с прямым цито-
патическим эффектом вируса [81]. При этом специфиче-
ские молекулярные механизмы, связывающие генерали-
зованную парэховирусную инфекцию с формированием 
органной дисфункции и сепсиса, остаются недостаточно 
изученными.

У подавляющего большинства взрослого населения 
выявляется наличие антител к парэховирусам, при этом 
уровень серопозитивности у взрослых превышает 90% 
и в ряде регионов достигает 99% [82]. Тяжелые случаи 
регистрируются преимущественно у младенцев в воз-
расте до 6 мес., причем наибольшая заболеваемость на-
блюдается в возрасте < 3 мес. [83, 84]. По данным от-
дельных клинических центров и литературных обзоров, 
HPeV является одним из наиболее частых вирусных па-
тогенов, вызывающих сепсис у младенцев, уступая по 
распространенности лишь энтеровирусам [85–87].

Отсутствие специфических материнских антител к 
HPeV или уровень антител ниже необходимого уровня – 
важный фактор, предрасполагающий к развитию ви-
русной инфекции у новорожденных [88]. К другим уяз-
вимым категориям относятся недоношенные дети и 
младенцы, имеющие тесный контакт с носителями ви-
руса. По данным о вспышке парэховируса в 2022  г. 
5 из 23 заболевших младенцев были недоношенными 
(28–36 нед.), кроме того, 70% детей имели других де-
тей в окружении [73]. Также отмечается некоторое не-
равенство в распределении по полу в некоторых выбор-
ках пациентов (до ~60% случаев пациентов мужского 
пола), однако влияние пола как фактор риска на тече-
ние заболевания не подтверждено [76]. Клиническая 
картина тяжелой HPeV-инфекции включает лихорадку 
(часто > 38,5°C в течение 3–4 дней и более), выражен-
ную раздражительность (фактор, косвенно указываю-
щий на раздражение мозговых оболочек у грудных де-
тей), отказ от кормления, а также нередко появление 
сыпи и респираторного дистресс-синдрома [75, 89]. 
При вовлечении ЦНС могут наблюдаться симптомы ее 
угнетения: вялость, сонливость, снижение мышечного 
тонуса, реже судороги [85]. В клинической практике 
подобные состояния нередко квалифицируются как 
«неонатальный сепсис неясной этиологии» или «лихо-
радка неизвестного генеза».

Исторически HPeV долгое время оставались «скры-
тым» патогеном, так как рутинное тестирование на 
парэховирусы в большинстве лабораторий не выполня-
лось [84]. Осведомленность об этом возбудителе воз-
росла после 2010  г., и особенно после публикации в 
2022  г. специального информационного предупрежде-
ния CDC о циркуляции HPeV [90]. На сегодняшний день 
для подтверждения HPeV-инфекции используются мо-
лекулярно-биологические методы, прежде всего ПЦР. 
Рекомендуется проведение ПЦР на HPeV в ликворе и 
крови при обследовании всех грудных детей с симпто-
матикой сепсиса и менингита, независимо от цитоза 
ликвора [91]. В исследовании, охватившем 761 образец 
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ликвора у детей с клиническими признаками сепсиса, 
добавление ПЦР-диагностики на HPeV позволило повы-
сить общее выявление вирусной этиологии на 31% [86]. 
Показательно, что по данным национальной системы 
США по надзору за энтеровирусами и парэховирусами, 
94,9% всех случаев HPeV-инфекции у младенцев были 
выявлены на базе лишь одной детской больницы, ак-
тивно проводившей тестирование, тогда как в большин-
стве других медицинских учреждений эти вирусы не яв-
лялись мишенью для идентификации [92].

Вирусы гриппа

Вирусы гриппа (Influenza virus) – РНК-содержащие 
представители семейства Orthomyxoviridae, являющиеся 
одними из наиболее распространенных респираторных 
патогенов человека. Современные исследования ука-
зывают на значимую роль вирусов гриппа в развитии 
сепсиса, как за счет прямого вирусного воздействия, так 
и вследствие глубокой дисрегуляции иммунного ответа 
[93]. Из четырех типов вируса гриппа (A, B, C, D) клини-
ческое значение для человека имеют преимущественно 
типы A и B, вызывающие сезонные эпидемии (пандемии 
отмечены только для подтипов гриппа A), а также спора-
дические внесезонные вспышки по всему миру.

По оценкам ВОЗ, ежегодно вирусами гриппа инфи-
цируется около 5–10% взрослых и 20–30% детей [94], 
что в совокупности составляет примерно 1  млрд слу-
чаев, из которых 3–5 млн протекают в тяжелой форме 
[95]. Согласно многоцентровому анализу, основанному 
на данных стран, на долю которых приходится 57% ми-
рового населения, сезонные эпидемии гриппа ежегодно 
приводят к 290–650 тыс. смертей (4,0–8,8 на 100 тыс. 
человек), из которых 10000–110000 случаев прихо-
дится на детей младше 5 лет [96]. Наибольшие показа-
тели смертности регистрируются в странах Африки (2,8–
16,5 случая на 100 тыс. населения), в Юго-Восточной 
Азии (3,5–9,2 на 100 тыс. населения), а также среди 
лиц в возрастной группе 75 лет и старше (51,3–99,4 на 
100 тыс. населения).

Еще одно крупное международное исследование, 
включавшее более 1500 пациентов с сепсисом в стра-
нах Юго-Восточной Азии, показало, что вирусы гриппа 
были связаны с 4% всех случаев сепсиса (включая бак-
териальный сепсис), что подчеркивает вклад патогена 
в эпидемиологию сепсиса в данных регионах [6]. По 
результатам многоцентрового исследования, прове-
денного в США, сепсис диагностирован у 73% из бо-
лее 26 тыс. пациентов, госпитализированных с тяже-
лой формой гриппа, частота госпитализаций по поводу 
грипп-ассоциированного сепсиса составила 8,8 случаев 
на 100 тыс. населения (95% ДИ: 3,9, 16,5) [97].

Важную роль в развитии грипп-ассоциированного 
сепсиса играют субтипы вируса. Ретроспективные дан-
ные демонстрируют, что вирус гриппа A, в особенно-
сти субтипы H3N2 и H1N1pdm09, чаще ассоциируется 
с сепсисом [98]. Эти данные согласуются с результатами 
21‑летнего эпидемиологического надзора в Гонконге 

(1998–2019 гг.): годовая госпитализация в связи с 
сепсисом, ассоциированным с вирусом гриппа A(H3N2), 
составляла 1,19 на 100 тыс. населения, для A(H1N1) – 
0,13, тогда как для гриппа B – 0,68. При этом сепсис, 
обусловленный гриппом B, характеризовался более вы-
соким уровнем смертности – 0,18 на 100 тыс. населе-
ния в год (в сравнении с 0,04 для A(H1N1) и 0,02 для 
A(H3N2)) [99]. 

Риск развития сепсиса при заражении вирусом гриппа 
тесно связан с возрастом и сопутствующей патологией: 
основными группами риска тяжелого течения инфекции 
являются дети младше 5 лет и пожилые люди старше 65 
лет [93, 95]. При этом в период пандемии гриппа H1N1 
2009 г. 80% смертей были зарегистрированы среди лю-
дей моложе 65 лет [100] (51% смертей был зафиксиро-
ван в Юго-Восточной Азии и Африке). Предполагается, 
что это связано с наличием перекрестно-реактивных ан-
тител у более старших возрастных групп, появившихся 
в результате воздействия вирусов, циркулировавших в 
предыдущем столетии, что обеспечивало частичную за-
щиту от пандемического штамма [101, 102].

 Другой группой риска являются пациенты с хрониче-
скими заболеваниями (сердечно-сосудистые, сахарный 
диабет, хроническая обструктивная болезнь легких), им-
мунодефицитами [103, 104] и беременные женщины 
[105]. Например, в период пандемии гриппа H1N1 
2009 г. беременность повышала риск госпитализации 
и смерти: в отдельных многоцентровых исследованиях 
до 20–22% беременных нуждались в лечении в ОРИТ, 
а летальность достигала 8% [106]. Другим осложняю-
щим фактором являлось ожирение: в ряде исследова-
ний 2009 г. отмечалось, что 9 из 10 критически больных 
гриппом (H1N1) имели индекс массы тела (ИМТ) ≥ 30 
кг/м2 (ожирение), а более половины – морбидное ожи-
рение (ИМТ ≥ 40 кг/м2) [107].

Сезонная изменчивость циркулирующих штаммов 
гриппа сопровождается изменением демографического 
профиля госпитализированных пациентов и сопутствую-
щих внутрибольничных показателей. Анализ более 1,23 
млн госпитализаций в 181 ОРИТ (2009–2017 гг.) выявил 
более высокую распространенность сепсиса в ходе эпи-
демии 2017 г. – 53,4% (H3N2) по сравнению с пандеми-
ческим периодом 2009 г. – 36,8% (H1N1). Несмотря на 
то что в 2017 г. преобладали пациенты старшего воз-
раста, являющиеся основной группой риска развития 
септических осложнений (63 ± 17 лет против 54 ± 18 
лет в 2009 г., p < 0,001), больничная летальность оста-
валась сопоставимой – 17,0% и 16,4% соответственно 
(p = 0,83) [108].

Ключевым звеном патогенеза грипп-ассоциирован-
ного сепсиса является глубокое поражение альвеоляр-
ного эпителия легких [109]. Вирулентность различных 
штаммов гриппа определяется, в частности, тропизмом 
вируса к определенным отделам дыхательных путей и 
активностью вирусной полимеразы. Гемагглютинины се-
зонных штаммов (например, H3N2) преимущественно 
связываются с α2-6-связанными сиаловыми рецепто-
рами верхних дыхательных путей, тогда как штамм H5N1 



Вирусы как этиологический фактор сепсиса

Григорян Д.А. и соавт.

31

КМАХ . 2026 . Том 28 . №1 БОЛЕЗНИ И ВОЗБУДИТЕЛИ

может прикрепляться также к α2-3-рецепторам альве-
олярных клеток (пневмоцитов II типа) [110]. Глубокое 
проникновение вируса гриппа в нижние дыхательные 
пути вызывает массивное повреждение эпителия лег-
ких: погибают пневмоциты, обнажается базальная мем-
брана, развивается выраженный воспалительный ответ 
[111]. Избыточная продукция провоспалительных цито-
кинов приводит к повреждению альвеолярно-капилляр-
ной мембраны, отеку легких и системным нарушениям 
микроциркуляции [112]. Дисрегуляция иммунного от-
вета макроорганизма играет ключевую роль в развитии 
сепсиса при гриппе [111].

Значительным фактором развития грипп-ассоцииро-
ванного сепсиса являются бактериальные коинфекции 
легких. Вирус гриппа нарушает мукоцилиарный клиренс 
и целостность эпителия, обнажая подлежащую базаль-
ную мембрану и увеличивая экспрессию рецепторов ад-
гезии (например, PAF-рецепторов), что облегчает вне-
дрение бактерий (Streptococcus pneumoniae, S. aureus, 
Haemophilus influenzae и др.) [110]. Известно, что во 
время пандемии гриппа 1918 г. большинство смер-
тей было связано с гнойной пневмонией [113]. Также, 
в пандемию 2009 г. (H1N1pdm09) анализ посмертных 
образцов легочной ткани 77 пациентов в США выявил 
бактериальные коинфекции у 29% пациентов (преиму-
щественно пневмококковая (45,5%) или стафилококко-
вая (31,8%)), при этом 4 случая сопровождались сме-
шанной бактериальной инфекцией. Тем не менее, около 
70% летальных исходов были связаны непосредственно 
с вирус-индуцированным сепсисом [114].

Герпесвирусы

Вирусы простого герпеса
Вирусы простого герпеса (ВПГ-1 и ВПГ-2), отличаю-

щиеся глобальной распространенностью (ВПГ-1 инфици-
ровано около 3,8 млрд человек в возрасте до 50 лет 
(64% населения), ВПГ-2 – около 520 млн человек в воз-
расте 15–49 лет (13% населения)), всё чаще рассматри-
ваются как возможные этиологические агенты вирус-
ного сепсиса, особенно в уязвимых группах населения 
[115]. Основными категориями пациентов, имеющих вы-
сокий риск развития сепсиса, ассоциированного с ВПГ, 
являются новорожденные, беременные с первичной ге-
нитальной инфекцией, а также лица с выраженным им-
мунодефицитом. 

В последние десятилетия отмечается рост доли ВПГ-1 
в структуре неонатальных герпесвирусных инфекций. 
В  ряде исследований именно ВПГ-1 ответственен за 
большую часть случаев инфицирования новорожденных 
во время родов [116]. Несмотря на то что ВПГ-1 вызы-
вает примерно 60% неонатальных герпесвирусных ин-
фекций, на долю ВПГ-2 приходится большинство заболе-
ваний ЦНС у новорожденных [117]. Также установлена 
разница в риске вертикальной передачи: при реактива-
ции латентной материнской инфекции он существенно 
ниже (менее 7%) по сравнению с первичным инфициро-
ванием матери в третьем триместре беременности [118].

Симптоматика при диссеминированной ВПГ-инфекции 
соответствует клинической картине сепсиса: выраженная 
печеночная дисфункция, дыхательная недостаточность, 
развитие ДВС-синдрома и гемодинамической нестабиль-
ности [119–122]. Отсутствие характерных кожных пора-
жений существенно затрудняет дифференциальную диа-
гностику ВПГ-ассоциированного сепсиса от сепсиса иной 
этиологии [121, 122], а задержка начала терапии, на-
личие летаргии или тяжелой печеночной дисфункции ас-
социированы с повышенной летальностью [117]. У но-
ворожденных ВПГ-инфекция проявляется в следующих 
формах: поражение кожи, глаз и слизистой полости рта 
(45%), менингоэнцефалит (30%) или диссеминированная 
инфекция (25%) [122, 123].

Существенной особенностью патогенеза герпес-ас-
социированного сепсиса является способность к многоу-
ровневому подавлению врожденного противовирусного 
ответа, прежде всего интерфероновой защиты I типа. 
Вирусные белки вмешиваются в ключевые этапы распоз-
навания и сигналинга PRR (TLR- и RIG-I/MDA5-зависимые 
каскады), а также блокируют узловые регуляторы индук-
ции интерферонов и экспрессии интерферон-стимулиру-
емых генов, что снижает эффективность раннего про-
тивовирусного контроля [124]. Одновременно ВПГ-1 
способен модулировать NF-κB-ассоциированные воспа-
лительные пути, формируя дисбаланс между сохраняю-
щейся воспалительной активацией и ослабленной эли-
минацией вируса, и создавая, тем самым, предпосылки 
для диссеминации инфекции, особенно при исходной 
уязвимости иммунитета [124]. 

Диссеминированная ВПГ-инфекция может сопро-
вождаться вовлечением нескольких внутренних орга-
нов, развитием некротизирующего поражения печени, 
что приводит к печеночной недостаточности, активации 
ДВС и острому почечному повреждению с последующим 
развитием полиорганной недостаточности и гемодина-
мической нестабильности [125, 126].

Диагностика ВПГ-ассоциированного сепсиса в ос-
новном проводится с использованием молекулярно-ге-
нетических методов, прежде всего ПЦР. Следует учи-
тывать, что выявление нуклеиновых кислот ВПГ в 
крови не всегда однозначно свидетельствует о первич-
ной роли вируса в развитии септического процесса. 
Положительный результат может отражать как диссеми-
нированную инфекцию, так и реактивацию латентного 
вируса на фоне иммуносупрессии или тяжелого состо-
яния. В связи с этим интерпретация результатов моле-
кулярных методов должна проводиться в совокупности 
с клинико-лабораторными характеристиками и оценкой 
вирусной нагрузки.

Бета- и гамма-герпесвирусы
Бета- и гамма-герпесвирусы, к которым относятся 

цитомегаловирус (ЦМВ, Betaherpesvirinae) и вирус 
Эпштейна – Барр (ВЭБ, Gammaherpesvirinae), чрезвы-
чайно высоко распространены в популяции, что обуслов-
ливает значительную долю лиц с латентной инфекцией, 
потенциально подверженных реактивации в условиях 



Вирусы как этиологический фактор сепсиса

Григорян Д.А. и соавт.

32

КМАХ . 2026 . Том 28. №1БОЛЕЗНИ И ВОЗБУДИТЕЛИ

иммуносупрессии и тяжелых заболеваний. По данным 
метаанализа (до 2016 г.), суммарная серопозитивность 
к ЦМВ в общей популяции составляет около 83% (95% 
ДИ: 78–88) с выраженной региональной вариабельно-
стью (от ~66% в Европейском регионе ВОЗ до ~90% в 
Восточном Средиземноморье) [127]. Для ВЭБ серопози-
тивность к взрослому возрасту в большинстве популя-
ций достигает 95–97% [128].

ЦМВ, будучи повсеместным β-герпесвирусом, сам по 
себе редко вызывает сепсис у иммунокомпетентных лю-
дей, однако реактивация ЦМВ часто наблюдается у кри-
тически больных пациентов и новорожденных, утяжеляя 
течение основного заболевания [129]. В современных 
когортах пациентов с сепсисом, находящихся в ОРИТ, 
активная ЦМВ-инфекция регистрируется у 17,8% боль-
ных на искусственной вентиляции легких (ИВЛ) и сопря-
жена с более длительной ИВЛ и пребыванием в ОРИТ 
[130]. Согласно многоцентровым исследованиям, ДНК 
ЦМВ выявляется приблизительно у 13% детей, нахо-
дящихся в ОРИТ по поводу сепсиса, при этом наличие 
ЦМВ-виремии коррелирует с повышением провоспали-
тельных цитокинов и неблагоприятным исходом [131]; 
риск летального исхода при ЦМВ-ассоциированном 
сепсисе составляет 3,0 (95% ДИ: 1,36–6,45, p = 0,007) 
[132].

ЦМВ характеризуется пожизненной персистенцией 
с чередованием литического и латентного состояний, 
поддерживаемой балансом между иммунной защитой 
макроорганизма и вирус-опосредованной иммуномоду-
ляцией. Существенный вклад в патогенез вносит фор-
мирование «секрета» – совокупности биологически ак-
тивных молекул вирусного и клеточного происхождения, 
секретируемых инфицированными клетками [133]. При 
литической инфекции секрет способствует формирова-
нию провоспалительного и проангиогенного микроокру-
жения, ассоциированного с сосудистым воспалением и 
диссеминацией вируса, тогда как при латентной инфек-
ции он формирует иммуносупрессивную среду, наруша-
ющую иммунное распознавание и элиминацию инфици-
рованных клеток. В условиях иммунной дисрегуляции 
сочетание сохраняющейся воспалительной активации 
и ослабленного противовирусного контроля может спо-
собствовать системному поражению тканей и утяжеле-
нию течения инфекции, создавая предпосылки для раз-
вития жизнеугрожающих осложнений [133].

ВЭБ после перенесенного инфекционного монону-
клеоза сохраняется в организме в латентной форме, 
локализуясь преимущественно в периферических 
В-клетках [134]. На ранних этапах инфицирования ВЭБ 
использует белки иммунного уклонения, снижающие 
распознавание инфицированных B-клеток врожден-
ным и адаптивным иммунитетом: вирусный интерлей-
кин-10, кодируемый геном BCRF1, ослабляет NK-
опосредованную элиминацию и влияет на CD4-ответ, 
тогда как белок BNLF2a уменьшает презентацию анти-
генов и распознавание CD8 T-клетками. Совокупность 
указанных механизмов способствует формированию и 
персистированию латентной инфекции, а в условиях им-

мунной уязвимости ассоциируется с повышенным ри-
ском неблагоприятного, гипервоспалительного течения 
[135]. У детей раннего возраста, пациентов с иммуно-
дефицитом и больных в ОРИТ реактивация латентного 
ВЭБ или тяжелое первичное инфицирование на фоне 
несостоятельного цитотоксического ответа может при-
водить к неконтролируемой активации Т-клеток и ма-
крофагов с развитием гемофагоцитарного лимфогисти-
оцитоза [136, 137] – гипервоспалительного синдрома 
с лихорадкой, цитопенией, печеночной недостаточно-
стью и ДВС-синдромом, что соответствует клинической 
картине сепсиса [138].

Для ВЭБ частота ДНКемии при сепсисе колеблется 
в диапазоне ~32–48% в плазме и ассоциируется с бо-
лее выраженной органной дисфункцией и увеличением 
длительности пребывания в ОРИТ [9]. Сходные оценки 
получены в проспективном исследовании пациентов 
с септическим шоком в ОРИТ: в первую неделю ДНК 
герпесвирусов выявлялась у 53% пациентов, при этом 
ВЭБ детектировался наиболее часто (~  35%) [139]. В 
когорте, включавшей 431 ребенка, госпитализирован-
ного в ОРИТ по поводу сепсиса, ВЭБ выявлялся в 14% 
образцов [131]. Летальность при тяжелом течении ВЭБ-
ассоциированной инфекции достигает 27–57%, а без 
лечения может повышаться до 95,7% [140, 141].

Стоит отметить, что в крупной когорте пациентов с 
сепсисом (n = 560) детекция более двух герпесвирусов 
наблюдалась примерно в 43% случаев, что может сви-
детельствовать скорее о реактивации латентной формы 
патогенов в условиях иммунодефицитного состояния, 
нежели об их непосредственной этиологической роли в 
развитии сепсиса [142]. Вместе с тем, накапливающи-
еся данные указывают на то, что бета- и гамма-герпе-
свирусы могут вносить вклад в прогрессирование орган-
ной недостаточности и повышать риск осложнений до 
сепсиса и неблагоприятного исхода.

Другие респираторные вирусные патогены

К редким, но значимым возбудителям сепсиса отно-
сятся такие респираторные вирусы, как аденовирусы 
(HAdV), риновирусы (HRV) и респираторно-синцитиаль-
ный вирус (РСВ). Эти патогены широко распространены 
в популяции и в большинстве случаев вызывают легкие 
или среднетяжелые инфекции дыхательных путей, од-
нако при тяжелом течении, особенно у детей раннего 
возраста, пожилых и иммунокомпрометированных паци-
ентов, они могут приводить к развитию системных про-
явлений, типичных для сепсиса.

Аденовирусы человека
Аденовирусы человека (HAdV) – широко распро-

страненные ДНК-содержащие вирусы, способные вы-
зывать широкий спектр заболеваний, преимущественно 
поражающих дыхательные пути у детей. Клиническая 
картина заболевания может варьировать от уме-
ренно выраженных респираторных симптомов до тяже-
лой пневмонии, которая в ряде случаев способна про-
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грессировать в генерализованную форму вирусемии и 
сепсис [143]. По данным многоцентровых исследова-
ний, HAdV выявляется в 3,5–11% случаев внебольнич-
ной пневмонии у детей, причем тяжелое течение наблю-
дается приблизительно в 37% случаев [143]. Тяжелые 
формы аденовирусной инфекции могут сопровождаться 
неблагоприятным прогнозом: в ретроспективном иссле-
довании 415 детей с тяжелой аденовирусной инфекцией 
нижних дыхательных путей общая летальность дости-
гала 15% [144]. В контексте сепсиса аденовирусы яв-
ляются значимым этиологическим фактором у детей: по 
данным отдельных когортных исследований, доля HAdV, 
определенного как этиологический фактор вирусного 
сепсиса у детей, достигает 8% [98].

Наибольший риск тяжелой, потенциально летальной 
аденовирусной инфекции имеют дети раннего возраста 
(особенно ≤ 2 лет) [145], пациенты с иммуносупрессией, 
а также инфицированные высоковирулентными сероти-
пами, такими как HAdV-7 (и в ряде серий HAdV-55 (ре-
комбинантный вариант HAdV-11/14) и HAdV-4) [146]. 
Хотя у иммунокомпетентных детей старшего возраста и 
взрослых тяжелое течение встречается редко, в литера-
туре описаны отдельные летальные случаи у ранее здо-
ровых пациентов [147, 148].

Генерализованное течение инфекции сопровожда-
ется выраженной гиперпродукцией провоспалительных 
цитокинов, функциональным истощением иммунных кле-
ток и, при пролонгированном повреждении тканей, раз-
витием системного полиорганного поражения [149]. 
В отдельных клинических ситуациях аденовирус может 
выступать триггером гемофагоцитарного лимфогисти-
оцитоза – крайне тяжелого гипервоспалительного син-
дрома, что усугубляет иммунную дисрегуляцию и ассо-
циировано с полиорганной недостаточностью и высокой 
летальностью [150, 151].

Диагностика аденовирус-ассоциированного сепсиса 
основана на выявлении вируса методом ПЦР, а также 
посредством экспресс-детекции антигена [152]. Однако 
обнаружение HAdV не всегда указывает на этиологиче-
скую значимость, особенно при возможной коинфекции 
(до 55% случаев инфицирования аденовирусом), что тре-
бует комплексной клинико-лабораторной оценки [153].

Респираторно-синцитиальный вирус
Респираторно-синцитиальный вирус (РСВ) – это ши-

роко распространенный одноцепочечный РНК-вирус 
семейства Pneumoviridae, классически ассоциирован-
ный с бронхиолитами и пневмониями у детей в возрасте 
< 5 лет (более 33 млн случаев и 3,6 млн госпитализаций 
и более 26 тыс. смертей в мире ежегодно) [154].

Наибольший риск развития тяжелого течения ин-
фекции, сходного с клинической картиной сепсиса, на-
блюдается у недоношенных детей (особенно в возрасте 
до 6 мес.), а также у детей с врожденными пороками 
сердца, первичными иммунодефицитами и бронхоле-
гочной дисплазией, сопровождающейся развитием ды-
хательной недостаточности [12, 155]. РСВ также вы-
зывает тяжелые респираторные инфекции у пожилых 

людей: по данным эпидемиологических исследований, 
ежегодно им инфицируется около 4–10% лиц старше 
60 лет, и примерно четверть из них нуждается в го-
спитализации [156]. В странах с высоким уровнем до-
хода РСВ составляет 4–12% всех госпитализаций по по-
воду острых респираторных инфекций у пожилых, что 
сопоставимо с показателями для гриппа [157]. В США 
ежегодно регистрируется порядка 60–160 тыс. госпи-
тализаций и 6–10 тыс. смертей среди людей ≥ 65 лет; 
порядка 17% пациентов нуждаются в интенсивной те-
рапии, а больничная летальность достигает 4,7% [158]. 
Сопутствующие заболевания, такие как хроническая па-
тология сердца и легких, сахарный диабет или иммуно-
дефицитные состояния, повышают риск госпитализации 
по поводу РСВ-инфекции в 3–10 раз и ассоциированы с 
более высокой летальностью [157].

РСВ-инфекция развивается в результате первичного 
инфицирования эпителиальных клеток дыхательных пу-
тей, сопровождающегося повреждением реснитчатого 
аппарата, усиленной продукцией слизистого секрета и 
некротической гибелью клеток, что приводит к обструк-
ции бронхиол и нарушению газообмена [159]. При тя-
желом течении РСВ-инфекции системные проявления 
выходят за пределы дыхательных путей и включают сер-
дечно-сосудистую недостаточность с гипотензией, нару-
шения ритма и признаки поражения внутренних органов 
[160]. РСВ способен ослаблять ранний противовирус-
ный контроль: его неструктурные белки NS1 и NS2 по-
давляют активацию и ядерную транслокацию регулятор-
ного фактора интерферона 3 (IRF-3) и снижают сигналинг 
интерферонов I типа за счет деградации сигнального 
трансдуктора и активатора транскрипции 2 (STAT2), что 
может способствовать повышенной вирусной нагрузке и 
поддержанию системного воспаления, создавая условия 
для развития дисфункции органов [161].

Описаны случаи гематогенного распространения 
РСВ с детекцией вируса в крови, ликворе, миокарде и 
печени тяжелобольных детей [162, 163]. Клиническое 
течение характеризовалось развитием ОРДС, артери-
альной гипотензией, печеночно-почечной дисфункцией, 
апноэ и неврологическими нарушениями. При тяжелом 
течении РСВ-инфекция способна манифестировать си-
стемными проявлениями, клинически соответствующими 
критериям Sepsis-3 (гемодинамическая нестабильность, 
полиорганная недостаточность) [12, 160].

Тяжелое течение инфекции, вызванной РСВ, часто 
осложняется вторичными бактериальными коинфекци-
ями, в частности с H. influenzae и S. pneumoniae, что 
может приводить к бактериемии и ухудшению клиниче-
ской картины [164]. В когортах взрослых пациентов с 
РСВ-инфекцией частота бактериальных коинфекций до-
стигает 9,7–12,1% и сопровождается значительным уве-
личением частоты госпитализаций (с 21,0% до 66,7%) и 
летальности (OR = 2,94) [165, 166]. Вирусные коинфек-
ции, включая аденовирусы, парагрипп и грипп, также 
выявляются при РСВ-инфекции, однако их потенциаль-
ная роль в развитии септических состояний представля-
ется менее выраженной [165, 167].
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Риновирусы человека
Человеческие риновирусы (HRV; семейство Picor­

naviridae) – одноцепочечные РНК-вирусы, являющиеся 
одной из ведущих причин острых респираторных ин-
фекций [168]. Несмотря на традиционное представле-
ние о HRV как о типичном респираторном патогене, в 
ряде случаев он способен вызывать системные воспа-
лительные реакции, включая сепсис. Так, в одном пе-
диатрическом исследовании у 19% госпитализирован-
ных детей с подтвержденной риновирусной инфекцией 
клиническая картина соответствовала септическому со-
стоянию [168]. Зарегистрированы также отдельные слу-
чаи поражения ЦНС и сепсиса при инфекции, вызван-
ной HRV-A45 [169].

Тяжелое течение инфекции чаще отмечают у пациен-
тов с иммунодефицитом, хроническими заболеваниями 
дыхательной и сердечно-сосудистой систем, а также 
у детей (особенно недоношенных или с бронхиальной 
астмой) и пожилых людей [170, 171]. По данным эпи-
демиологических исследований, среди госпитализиро-
ванных взрослых с ОРВИ в Китае HRV обнаруживается 
у 14,1% взрослых в возрасте 18–60 лет и у 17,7% лиц 
старше 60 лет [172]. Летальность среди госпитализи-
рованных пациентов может достигать 8–10%, что со-
поставимо с показателями при инфекциях, вызванных 
вирусом гриппа [173].

Конкретные механизмы, посредством которых ри-
новирусы переходят от локальной инфекции к гене-
рализованному воспалению и сепсису, остаются мало 
описанными в литературе и в большинстве случаев рас-
сматриваются в контексте дисрегуляции иммунного от-
вета макроорганизма на фоне тяжелого поражения ды-
хательных путей и исходной иммунной уязвимости [174].

Наличие бактериальной коинфекции при HRV-пнев
монии значительно отягощает течение заболевания: со-
гласно данным одного китайского исследования, септиче-
ский шок развивался у 3 из 8 пациентов с коинфекцией, 
тогда как среди больных без бактериальных осложне-
ний – лишь у 1 из 12; наличие коинфекции также ассо-
циировалось с увеличением продолжительности госпита-
лизации (в среднем с 6 до 10 дней) и ростом 28-дневной 
летальности с 16,6% до 20% [175]. Эти данные подчер-
кивают, что у пациентов из групп риска риновирусная 
инфекция может иметь тяжелое, генерализованное тече-
ние, развивающееся в септическое состояние.

Зоонозные и трансмиссивные инфекции

Зоонозные и арбовирусные инфекции представ-
ляют собой значимый фактор развития жизнеугрожаю-
щих форм заболеваний в эндемичных регионах, где их 
распространение обусловлено комплексом экологиче-
ских и социально-экономических условий. К наиболее 
значимым возбудителям этой группы относятся вирусы 
денге, Эбола, чикунгунья и хантавирусы. Вспышки, об-
условленные этими патогенами, сопровождаются высо-
кой летальностью и создают существенную нагрузку на 
систему здравоохранения.

Вирус денге
Вирус денге (DENV, семейство Flaviviridae), передава-

емый комарами рода Aedes, вызывает широко распро-
страненную тропическую инфекцию – лихорадку денге. 
Большинство инфекций, вызванных вирусом денге, про-
текает субклинически или в легкой форме, что объяс-
няет высокую скрытую распространенность: модель-
ные оценки указывают примерно на 390 млн случаев 
заражения в год, при этом лишь около 96 млн сопро-
вождаются клиническими проявлениями различной тя-
жести [176]. По данным ВОЗ, в 2023 г. в более чем 
80 странах было зарегистрировано около 6,5 млн слу-
чаев денге и 7,3 тыс. летальных исходов, тогда как уже 
в 2024 г. число подтвержденных случаев превысило 
14,6 млн, а летальность составила свыше 12 тыс. в бо-
лее чем 100 странах мира [177, 178]. Эти данные от-
ражают значительный рост глобальной заболеваемости 
и географического распространения, а также эпидемио-
логического значения вируса денге.

Выделяют 4 серотипа DENV, перенесенная инфек-
ция формирует длительный типоспецифический иммуни-
тет [179]. При повторном инфицировании гетерологич-
ным серотипом повышается вероятность тяжелых форм 
вследствие антителозависимого усиления (ADE) [180]. 
ADE инфекции способствует накоплению вируса в мо-
ноцитах и макрофагах, что сопровождается сдвигом ци-
токинового профиля в сторону повышенной продукции 
ИЛ-6 и ИЛ-10 на фоне снижения уровней ИЛ-12, ФНО-α 
и ИФН-γ, отражая дисрегуляцию противовирусного Th1-
ответа. На этом фоне развивается выраженная эндоте-
лиальная дисфункция, включающая апоптоз эндотелия 
микрососудов легких и абдоминальных тканей, что кли-
нически коррелирует с плазменной экстравазацией и на-
рушением микроциркуляции [181]. Существенную роль 
играет активация системы комплемента: при нараста-
нии сосудистой проницаемости выявляют повышенные 
уровни анафилатоксинов C3a и C5a, а вирусный бе-
лок NS1 способен напрямую инициировать комплемент-
опосредованные реакции, включая формирование мем-
браноатакующего комплекса C5b-C9. Эти процессы 
сопровождаются провоспалительным и протромботи-
ческим сдвигом, вовлечением коагуляционных каска-
дов и развитием нарушений, сходных с ДВС-синдромом. 
Совокупность указанных механизмов формирует пато-
физиологическую основу перехода тяжелой инфекции 
денге к гемодинамической нестабильности, кровотече-
ниям и полиорганной недостаточности (МКБ-11, 1D22). 
Такой клинический комплекс по своим ключевым прояв-
лениям соответствует критериям Sepsis-3 [3, 182, 183].

В эндемичных тропических регионах денге является 
значимой причиной вирусного сепсиса. Так, в проспек-
тивной когорте взрослых с внебольничным сепсисом в 
Таиланде инфекция денге подтверждалась у ~ 14,4% па-
циентов (с помощью ОТ-ПЦР), преимущественно серо-
типы DENV-4 (70%) и DENV-3 (19%). При этом в 4 из 
5 летальных исходов инфекция денге не была распоз-
нана при жизни: клиническая картина расценивалась 
как септический шок неуточненной этиологии [184]. 
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Факторы, ассоциированные с тяжелым течением 
денге, включают возраст, серотип вируса и наличие со-
путствующих заболеваний. У детей раннего возраста 
риск неблагоприятного исхода связан с передачей мате-
ринских антител, способных индуцировать ADE инфекции 
[185]. У лиц старших возрастных групп, особенно пожи-
лых, тяжелое течение чаще обусловлено высокой часто-
той вторичных инфекций другим серотипом, являющихся 
ключевым предиктором тяжелой денге [186]. Важную 
роль играет и серотип вируса: наиболее часто тяжелое 
течение связывают с DENV-2, а DENV-3 ассоциирован 
с тяжелыми случаями при первичном инфицировании 
[186]. К числу значимых предрасполагающих факторов 
относятся сердечно-сосудистые заболевания, сахарный 
диабет и иммунодефицитные состояния, которые ассоци-
ированы с неблагоприятным прогнозом [187].

Диагностика денге при подозрении на сепсис опира-
ется на клинико-лабораторную оценку. В первые 7 суток 
предпочтительны тесты, основанные на амплификации 
нуклеиновых кислот, ОТ-ПЦР и/или определение анти-
гена NS1 (по данным CDC, NS1 в этот период сопоста-
вим по чувствительности с молекулярными методами); 
на более поздних стадиях показано серологическое вы-
явление IgM [188].

Вирусы Эбола 
Вирусы Эбола (EBOV, семейство Filoviridae) вызы-

вают острую геморрагическую лихорадку Эбола, тя-
желые формы которой сопровождаются системным 
воспалительным ответом, гиповолемическим шоком и 
полиорганной недостаточностью, клинически сходными 
с проявлениями сепсиса [189–191]. Эпидемические 
вспышки регистрируются преимущественно в странах 
Центральной и Западной Африки и характеризуются 
крайне высокой летальностью: по данным ВОЗ, сред-
ний показатель летальности составляет около 50%, ва-
рьируя от 25% до 90% между различными вспышками 
инфекции [192].

Первичный зоонозный перенос EBOV человеку свя-
зан с контактом с кровью, тканями и секретами инфи-
цированных диких животных (в т. ч. рукокрылыми и 
приматами). Дальнейшее распространение вспышек 
поддерживается передачей вируса от человека к чело-
веку через поврежденную кожу или слизистые при кон-
такте с кровью и другими биологическими жидкостями, 
а также через контаминированные предметы и поверх-
ности [192, 193]. После клинического выздоровления 
возможна длительная персистенция вирусного генети-
ческого материала в организме [194]. Описаны случаи 
перинатальной передачи, при которых РНК EBOV вы-
являлась в плаценте, околоплодных водах и грудном 
молоке, что связано со случаями инфицирования но-
ворожденных [195]. Доказательств трансмиссии EBOV 
посредством кровососущих насекомых не получено, 
что подтверждает контактный характер передачи ин-
фекции [193].

Заболеваемость лихорадкой Эбола демонстрирует 
выраженную зависимость от возраста. Согласно дан-

ным исследований, проведенных в эндемичных реги-
онах Западной Африки, наибольшая частота инфи-
цирования отмечается среди взрослых старше 30 лет 
(> 60%) и детей младше 2-х лет (43%); при этом именно 
в младшей возрастной группе наблюдалась повышен-
ная летальность, что подчеркивает их уязвимость к тя-
желому течению. Наименьший относительный риск за-
ражения регистрировался в возрастной группе 5–19 лет 
(OR = 0,64–0,71) [196]. Другой анализ показал, что у 
пациентов старше 40 лет риск смерти был почти втрое 
выше, чем у лиц моложе 18 лет (OR = 2,86, p = 0,044) 
[197]. Значительный риск инфицирования выявлен у ме-
дицинских работников: например, во время вспышки в 
Гвинее и Сьерра-Леоне в 2014 г. вероятность зараже-
ния у них была в 42,2 и 103 раза выше, чем в общей по-
пуляции [198, 199]. Клинические проявления включают 
лихорадку, рвоту, диарею, боль в животе, пятнисто-па-
пулезную сыпь и признаки дисфункции печени и почек 
[192, 200].

Для EBOV описаны специфические механизмы укло-
нения от врожденного иммунного ответа, заключаю-
щийся в секвестрации IRF3 в вирус-индуцированных 
цитоплазматических включениях. Формирование этих 
включений опосредуется нуклеопротеином и вирусным 
белком VP35, при этом VP35 через взаимодействие с 
адаптерным белком STING пространственно изолирует 
IRF3 от киназ TBK1 и IKKε, блокируя его фосфорилиро-
вание и ядерную транслокацию. В результате подавля-
ется индукция интерферонов I типа и экспрессия интер-
ферон-стимулируемых генов, что создает условия для 
неконтролируемой вирусной репликации и системного 
распространения инфекции [201]. Такое глубокое тор-
можение раннего противовирусного ответа формирует 
патогенетическую основу генерализованного пораже-
ния тканей и может способствовать развитию полиор-
ганной недостаточности и септического шока [202].

Несмотря на то что тяжелое течение лихорадки 
Эбола нередко сопровождается признаками системного 
воспалительного ответа, достоверные данные о частоте 
развития сепсиса при данной инфекции остаются огра-
ниченными, что во многом обусловлено условиями про-
ведения наблюдений в зонах вспышек, где возможности 
расширенного мониторинга и верификации диагноза с 
использованием современных критериев сепсиса были 
существенно ограничены [203]. Вместе с тем, по дан-
ным анализа клинической картины течения инфекции 
у 27 пациентов, эвакуированных из стран Западной 
Африки и проходивших лечение в специализирован-
ных стационарах Европы и США, сепсис был выявлен 
у ~ 26% (7/27 пациентов), при этом у 3 из них отме-
чалось прогрессирование состояния до септического 
шока [204]. Аналогичные наблюдения представлены в 
серии из трех клинических случаев лечения лихорадки 
Эбола у пациентов в США, где у всех больных разви-
валась жизнеугрожающая органная дисфункция, вклю-
чая дыхательную недостаточность, острое повреждение 
почек, гемодинамическую нестабильность и метабо-
лический ацидоз; при этом у одного пациента отмеча-
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лось развитие септического шока, тогда как в осталь-
ных случаях термин «сепсис» формально не применялся 
[205]. Совокупность этих данных подчеркивает необ-
ходимость дальнейшего углубленного изучения разви-
тия сепсиса в контексте инфекции, вызванной вирусом 
Эбола, с использованием унифицированных диагности-
ческих подходов и современных клинико-патофизиоло-
гических критериев.

Вирус чикунгунья
Вирус чикунгунья (CHIKV) – арбовирус семейства 

Togaviridae, циркулирующий преимущественно в тро-
пических и субтропических регионах Африки, Азии и 
Америки. За последние десятилетия его ареал суще-
ственно расширился, и случаи заболевания регистриру-
ются более чем в 110 странах [206]. Основными пе-
реносчиками являются комары рода Aedes (A. aegypti, 
A. albopictus), что обусловливает высокую скорость 
распространения вируса и появление вспышек в ра-
нее неэндемичных регионах [206]. Вспышка на острове 
Реюньон в 2005–2006 гг. охватила около 266 тыс. че-
ловек и сопровождалась 254 летальными исходами, что 
продемонстрировало возможность значимого эпидеми-
ологического и клинического бремени [207]. С момента 
первого выявления вируса в Американском регионе в 
2013 г. зарегистрировано свыше 3,6 млн подозревае-
мых и подтвержденных случаев инфекции, а только в 
2024 г. сообщалось о примерно 620 тыс. заболевших и 
более 200 летальных исходов [208, 209].

Клинически заболевание чаще протекает в форме 
острой самокупирующейся лихорадки с выраженными 
артралгиями, однако у части пациентов суставные 
боли могут сохраняться в течение месяцев и даже лет. 
Повышенный риск тяжелого течения отмечается у но-
ворожденных и младенцев, пожилых людей и лиц с со-
путствующей патологией [210]. В крупной бразильской 
когорте госпитализированных пациентов с инфекцией 
чикунгунья (2014–2024 гг.) общая больничная леталь-
ность составила 1,1%, однако показатели существенно 
возрастали в старших возрастных группах, достигая 
11,5% у пациентов ≥ 90 лет и 21,1% у пациентов, нахо-
дившихся в ОРИТ; при этом у мужчин в возрасте 85–89 
лет летальность достигала 14,1% [211].

Тяжелое течение CHIKV-инфекции, приводящее к 
развитию сепсиса, ассоциировано с высокой вирусной 
нагрузкой, выраженным системным воспалительным от-
ветом, а также вовлечением жизненно важных органов 
[212]. Для CHIKV описаны механизмы подавления ин-
терферон-опосредованной защиты, реализуемые преи-
мущественно через неструктурный белок nsP2. Данный 
белок вмешивается в сигнальный путь JAK/STAT, сни-
жая ядерные уровни фосфорилированного STAT1 и, как 
следствие, подавляя транскрипцию интерферон-стиму-
лируемых генов (ISG) без влияния на экспрессию ре-
цепторов интерферона или начальное фосфорилирова-
ние STAT1. Такое нарушение внутриклеточной передачи 
сигнала интерферона приводит к ослаблению раннего 
врожденного противовирусного контроля и может спо-

собствовать повышенной вирусной репликации и усиле-
нию системной воспалительной реакции при тяжелом 
течении инфекции [213]. При этом пути перехода от ге-
нерализованной CHIKV-инфекции к сепсису как отдель-
ный, подробно разложенный каскад процессов, недо-
статочно описаны в литературе.

Несмотря на то что случаи септических состояний 
при CHIKV-инфекции долгое время оставались недооце-
ненными из-за отсутствия четких диагностических кри-
териев сепсиса и ограниченных возможностей системы 
здравоохранения в эндемичных регионах, в литературе 
представлены задокументированные наблюдения, под-
тверждающие развитие сепсиса, обусловленного дан-
ным вирусом. В период вспышки на Гваделупе 2014 г. 
среди 110 госпитализированных взрослых было заре-
гистрировано 25 случаев сепсиса и септического шока, 
летальность составила ~  48%) [212]; во Французской 
Полинезии (2014–2015 гг.) среди 64 пациентов ОРИТ 
в 21 случаях был выявлен сепсис (летальность в данной 
группе составила ~ 28%) [214]. Кроме этого, отдельные 
клинические наблюдения септического течения инфек-
ции описаны в Таиланде, Индии и Гондурасе, а также в 
странах Карибского бассейна [207, 215]. Подобные на-
блюдения подчеркивают, что несмотря на относитель-
ную доброкачественность типичного течения, CHIKV-
инфекция способна приводить к тяжелым осложнениям, 
включая развитие сепсиса, и требует внимательного 
эпидемиологического и клинического мониторинга.

Хантавирусы
Хантавирусы (семейство Hantaviridae) – возбудители 

зоонозных инфекций, циркулирующие преимущественно 
в популяциях грызунов по всему миру, вызывая у них 
персистирующую, как правило, клинически латентную 
инфекцию. Передача человеку осуществляется глав-
ным образом аэрозольным путем: при вдыхании частиц 
пыли, контаминированной выделениями (мочой, калом, 
слюной) инфицированных грызунов, а также при непо-
средственном контакте с ними или их биологическими 
жидкостями [216]. Передача напрямую от человека к 
человеку крайне редка и подтверждена лишь для Andes 
hantavirus (Южная Америка) [217, 218]. Особенностью 
хантавирусных инфекций является их стремительное те-
чение: за несколько дней инфекция может прогресси-
ровать от лихорадки и продромальных симптомов до 
ОРДС, тяжелой гипотензии и смерти при отсутствии ин-
тенсивной терапии [219].

Хантавирусы традиционно подразделяются на две 
основные филогеографические группы: Старый Свет 
(Европа и Азия) и Новый Свет (Америка). Для Старого 
Света характерна циркуляция вирусов, ассоциирован-
ных преимущественно с развитием геморрагической ли-
хорадки с почечным синдромом (ГЛПС), среди которых 
наиболее значимыми являются Hantaan virus, Dobrava-
Belgrade virus, Puumala virus и Seoul virus. Ежегодно в мире 
регистрируется порядка 150–200 тыс. случаев ГЛПС; 
летальность при ГЛПС варьирует от < 1% до ~ 15%, в 
зависимости от вируса и тяжести [220]. В Новом Свете 
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(Северная, Центральная и Южная Америка) ключевыми 
являются Sin Nombre virus, Andes virus и ряд других ви-
дов, вызывающие хантавирусный легочный синдром 
(ХЛС) с летальностью в среднем ~ 40% [221].

 Возрастной фактор существенно влияет на тя-
жесть и исход хантавирусных инфекций. По данным об-
зоров и клинических исследований, большинство ле-
тальных случаев ГЛПС регистрируются у лиц старше 
70 лет [222]. Среди сопутствующих факторов, ассо-
циированных с плохим прогнозом при ГЛПС, выделя-
ются сахарный диабет, артериальная гипертензия и 
сердечно-сосудистые заболевания [220]. ХЛС преиму-
щественно развивается у лиц молодого и среднего воз-
раста (медиана ~34 года), при этом мужчины состав-
ляют 70–80% заболевших [223].

Для хантавирусов отмечается преимущественный 
тропизм к эндотелию капилляров (с использованием 
β3-интегринов в качестве ключевых рецепторов), пре-
жде всего сосудов легких и почек, вследствие чего од-
ним из ранних патогенетических событий считается на-
рушение барьерной функции эндотелиальных клеток 
с развитием выраженной плазменной экстравазации 

[224, 225]. Связывание вируса с β3-интегринами ассо-
циировано с нарушением сигнальных взаимодействий 
эндотелия, включая дисрегуляцию путей, опосредован-
ных фактором роста сосудистого эндотелия (VEGF), и 
снижение экспрессии кадгерина сосудистого эндоте-
лия, что приводит к дестабилизации межэндотелиаль-
ных контактов и повышению сосудистой проницаемости 
[224]. В совокупности такая капилляропатия форми-
рует патофизиологическую основу быстрого перехода 
от острого инфекционного процесса к гипотензии, тка-
невой гипоперфузии, полиорганной недостаточности и 
септическому шоку [226, 227].

Многоцентровое исследование, проведенное в Юго-
Восточной Азии, подтвердило этиологическую роль хан-
тавирусов в развитии сепсиса в эндемичных регионах [6]. 
В литературе также описаны клинические наблюдения, 
в которых хантавирусная инфекция ассоциировалась с 
развитием септических состояний и септического шока 
[228–230]. Точная частота развития хантавирус-ассоци-
ированного сепсиса остается неопределенной и недо-
статочно изученной, что во многом обусловлено клини-
ко-патофизиологическими проявлениями ГЛПС и ХЛС, 

Рисунок 1. Глобальное распространение зоонозных и трансмиссивных вирусов, ассоциированных с развитием сепсиса (вирусы денге, 
Эбола, чикунгунья и хантавирусы) 
Цветовая шкала отражает уровень интенсивности циркуляции вирусных агентов, ассоциированных с развитием сепсиса:

–	 светлый градиент – спорадическая регистрация и низкая интенсивность передачи; включает случаи внешнего 
происхождения (импортированные или лабораторно приобретенные) без подтвержденной последующей передачи;

–	 средний градиент – умеренная распространенность: ограниченная локальная передача с периодическими вспышками;

–	 темный градиент – устойчивая передача в сообществе и/или эпидемические подъемы.
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перекрывающимися с ключевыми звеньями септиче-
ского процесса, включая системное воспаление, дис-
функцию эндотелия, выраженную сосудистую проницае-
мость и полиорганную недостаточность, что затрудняет 
их дифференциацию и эпидемиологическую оценку 
сепсиса [231]. Данный вопрос остается открытым и тре-
бует дальнейших исследований для более четкой вери-
фикации роли хантавирусов как этиологического фак-
тора вирусного сепсиса.

Распространенность зоонозных и трансмиссивных 
вирусных возбудителей сепсиса

Далее на Рисунке 1 представлено глобальное рас-
пределение основных зоонозных и трансмиссивных ви-
русных возбудителей сепсиса, представленных в данном 
обзоре. Цветовой градиент на карте отражает степень 
распространенности данных инфекций: от регионов со 
спорадической передачей до территорий с высокой эн-
демичностью и регулярными вспышками. Визуализация 
позволяет наглядно проследить географические законо-
мерности циркуляции возбудителей и оценить эпидемио-
логическую нагрузку, связанную с вирусной составляю-
щей этиологии сепсиса.

Редкие вирусные возбудители сепсиса

Помимо вышеупомянутых вирусов, септические со-
стояния также описаны при других вирусных инфекциях, 
для которых на сегодняшний день зарегистрированы 
лишь единичные случаи в клинической практике. 

В частности, для вируса Human respirovirus 3 (HPIV-3), 
являющегося распространенной причиной респиратор-
ных заболеваний, в литературе описан единичный слу-
чай развития неонатального септического шока с ле-
тальным исходом без бактериальной коинфекции, при 
этом в данном штамме были выявлены две ранее неза-
регистрированные мутации [232]. 

Также единичный случай развития сепсиса был заре-
гистрирован с другим респираторным вирусом – Human 
bocavirus (HBoV). Описан эпизод у 22-летней беремен-
ной пациентки, у которой инфекция HBoV сопровожда-
лась пневмонией, дилатационной кардиомиопатией и 
полиорганной недостаточностью с развитием септиче-
ского шока [233]. 

Метапневмовирус человека (HMPV) лишь в ис-
ключительных случаях ассоциирован с развитием си-
стемной воспалительной реакции, соответствующей 
сепсису, что в клинических наблюдениях связывают с 
сочетанием прямого вирус-индуцированного повреж-
дения тканей и выраженного воспалительного ответа 
макроорганизма [234]. 

Случай развития сепсиса, вызванного вирусом Ласса 
(LASV), был зарегистрирован у 26-дневного новорожден-
ного, у которого заболевание завершилось летальным 
исходом в течение 31 ч. после госпитализации [235].

Вирус тяжелой лихорадки с тромбоцитопенией 
(SFTSV), классифицированный ICTV в 2019 г. как Dabie 
bandavirus, характеризуется широким спектром клини-

ческих проявлений: от легкой фебрильной формы до 
геморрагической лихорадки с полиорганной недоста-
точностью и сепсисом [236]. При тяжелом течении ле-
тальность достигает 10–19%, преимущественно у паци-
ентов старше 50 лет [237].

Особую роль в эпидемиологии сепсиса играет вирус 
иммунодефицита человека (ВИЧ) – не как прямой этио-
логический агент, а как фактор предрасположенности. 
ВИЧ-инфицированные пациенты представляют наиболее 
уязвимую группу, в которой сепсис является одной из 
ведущих причин госпитализации в ОРИТ и летальности 
[238]. Глубокая иммуносупрессия на фоне прогресси-
рования инфекции создает благоприятные условия для 
развития тяжелых оппортунистических инфекций, спо-
собных перейти в сепсис [239, 240]. Более того, клини-
ческие проявления сепсиса у пациентов с выраженным 
иммунодефицитом нередко атипичны или стерты: си-
стемная воспалительная реакция может быть слабо вы-
ражена из-за подавленного иммунного ответа [241], что 
затрудняет раннюю диагностику и своевременное лече-
ние, а впоследствии обусловливает более тяжелое тече-
ние сепсиса у ВИЧ-положительных пациентов.

Заключение

Современные исследования демонстрируют необ-
ходимость расширения диагностического поиска при 
септических состояниях с включением в него широкого 
спектра вирусных агентов. Это особенно актуально в 
контексте растущего числа подтвержденных случаев 
вирусного сепсиса и углубления понимания его пато-
генеза. Приоритетным направлением в данной обла-
сти является разработка и внедрение современных диа-
гностических алгоритмов. Совершенствование методов 
лабораторной диагностики должно сопровождаться 
повышением уровня профессиональной компетенции 
медицинских специалистов в вопросах распознавания 
септических состояний вирусной этиологии. Реализация 
этих мер позволит достичь повышения эффективности 
эпидемиологического надзора, а также улучшения ка-
чества клинической верификации случаев и разработки 
целенаправленных терапевтических стратегий, согласно 
углубленному пониманию роли вирусных инфекций в 
развитии сепсиса.

На Рисунке 2 визуализированы сравнительные 
оценки вероятности тяжелого течения вирусных ин-
фекций в разных возрастных группах. Размер и цвет 
окружностей отражают нормированные значения риска 
(от 0 до 1), рассчитанные на основании литературных 
данных, представленных в статье. Интерпретация нор-
мированных значений:

•	 0,00 – данных о тяжелом течении нет или вероят-
ность его возникновения крайне мала;

•	 0,125 – единичные сообщения о тяжелых формах, 
не подтвержденные систематическими наблюде-
ниями;

•	 0,25 – крайне низкий риск; тяжелые исходы опи-
саны исключительно в казуистических случаях;
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•	 0,375 – низкий риск; тяжелые формы возможны в 
отдельных уязвимых когортах пациентов;

•	 0,50 – умеренный риск; имеются серии наблюде-
ний или ограниченные когорты с подтвержден-
ными неблагоприятными исходами;

•	 0,625 – промежуточный риск; тяжелые формы 
встречаются с воспроизводимой частотой в ряде 
возрастных групп;

•	 0,75 – повышенный риск; тяжелое течение выявля-
ется у значимой доли пациентов в специфических 
возрастных категориях;

•	 0,875 – высокий риск; неблагоприятные исходы 
носят регулярный характер и подтверждаются эпи-
демиологическими данными;

•	 1,00 – крайне высокий риск; тяжелые формы забо-
левания наблюдаются с высокой частотой и харак-
теризуются значимой летальностью.

Рисунок 2.	Относительный риск тяжелого течения вирусных 
инфекций, ассоциированных с сепсисом, в различных 
возрастных группах
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