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Vartojamos sąvokos ir santrumpos

Ag  - antigenas

ECDC – Europos ligų prevencijos ir kontrolės centras 
(angl. European Centre for Disease Prevention and Control)

ELISA – imunofermentinis serologinis tyrimas (angl. enzyme - linked 
immunosorbent assay)

EpiNorth – Užkrečiamųjų ligų kontrolės Šiaurės Europoje bendradarbiavimo 
projektas (angl. A Co-operation Project for Communicable Disease Control in 
Northern Europe)

ESPAGHAN – Europos vaikų gastroenterologijos, hepatologijos ir mitybos 
draugija (angl. European Society of Paediatric Gastroenterology, Hepatology and 
Nutrition)

ESPID – Europos vaikų infekcinių ligų draugija (angl. European Society for 
Paediatric Infectious Diseases)

EuroRotaNet (ERN) – Europos rotavirusų tinklas

G tipas - VP7 rotaviruso baltymas, arba G tipo antigenas

Ig - imunoglobulinas

JK – Jungtinė Karalystė 

LTU – Lietuva

M – aritmetinis vidurkis

Max – maksimali reikšmė

Md – mediana

Min – minimali reikšmė

n – atvejų skaičius

nd – nėra duomenų

NSP – nestruktūrinis baltymas (angl. non-structural protein) 

P tipas - VP4 rotaviruso baltymas, arba P tipo antigenas

PSO – Pasaulinė sveikatos organizacija
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REVEAL tyrimas –  rotavirusinio gastroenterito epidemiologijos ir Europoje 
cirkuliuojančių virusų tipų, darančių nuostolius visuomenės sveikatai ir ben-
druomenei, tyrimas (angl. the REVEAL study  - the Rotavirus Gastroenteritis 
Epidemiology and Viral Types in Europe Accounting for Losses in Public Health 
and Society (REVEAL))

RV – rotavirusas

RNR – ribonukleino rūgštis

RVI – rotavirusinė infekcija

RVV – rotavirusų vakcinos

RV1 – rotaviruso vakcina, kurios sudėtyje yra žmogaus rotaviruso G1P[8] gen-
otipo, vakcininis RIX 4414 štamas (Rotarix™) 

RV5 – rotaviruso vakcina, kuri pagaminta, pergrupavus žmogaus ir jaučio 
rotavirusus, jos sudėtyje yra penki  žmogaus G1, G2, G3, G4 ir P[8] rotavirusų 
komponentai, pergrupuoti su WC3 galvijų štamo G6 ir P[5] rotavirusų kompo-
nentais (Rotateq™) 

SN – standartinis nuokrypis

UD – nenustatytas (angl. undetermined)

ULAC – Užkrečiamųjų ligų ir AIDS centras

VAERS – vakcinų pašalinį poveikį fiksuojanti sistema (angl. Vaccine Adverse 
Event Reporting System)

VP – viruso baltymas (angl. viral protein)

VRITS – Vaikų reanimacijos ir intensyvios terapijos skyrius
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1. ĮVADAS
  1.1. Rotavirusinės infekcijos problema

  Virusinės kilmės vaikų viduriavimai yra viena dažniausių visuomenės 
sveikatos problemų. Nuo 1973 metų, kai buvo atrastas rotavirusas, iki šių dienų 
pripažįstama, jog šis sukėlėjas yra pats dažniausias patogenas, sukeliantis sun-
kią ūminę diarėją vaikams, ir ypač kūdikiams,visame pasaulyje [1, 2]. Besivys-
tančiose valstybėse kasmet rotavirusinė infekcija (RVI) nusineša beveik pusę 
milijono vaikų iki penkerių metų amžiaus gyvybių [1]. Industrinėse pasaulio 
šalyse mirtys nuo šios infekcijos yra labai retos, tačiau sergamumas RVI yra 
beveik toks pats, kaip ir besivystančiose valstybėse. Mažą mirtingumą nuo RVI 
lemia efektyvi ir lengvai prieinama medicininė pagalba, tačiau dažni apsilanky-
mai pas gydytojus, hospitalizacija, tėvų nedarbingumas dėl vaiko ligos, išlaidos 
medikamentams ir kt. pridaro  milžiniškų ekonominių nuostolių [3, 4]. Indus-
trinėse valstybėse RVI kenkia ne tik kiekvienos šalies ekonominei situacijai, bet 
ir visuomenės sveikatai, tėvų bei vaikų gyvenimo kokybei [5, 6].

  Cirkuliuojančių rotavirusų genotipų skaičius žmonių populiacijoje yra 
labai didelis. Šią įvairovę lemia rotavirusų gebėjimas sudaryti skirtingas G ir P 
baltymų kombinacijas. Skaičiuojama, jog teoriškai rotavirusai galėtų sudaryti  
apie 800 skirtingų RV genotipų [7, 8]. Realiame gyvenime įvairių rotavirusų 
padermių yra randama kur kas mažiau, nei jų prognozuojama   teoriškai. Šiuo 
metu pasaulyje yra aptikti 27 G ir 37 P tipai, bet iš jų tik 12 G ir 15 P tipų buvo 
rasti infekavę žmones [9-11]. Rotavirusų genotipų paplitimas yra aktyviai nagri-
nėjamas ne tik Europoje, bet ir visame pasaulyje. Šiuo metu yra žinomi išsamūs 
skirtingų šalių  ir net pasaulio regionų RV molekulinės epidemiologijos duome-
nys. Deja, Lietuvoje iki šiol rotavirusų įvairovė nebuvo tirta. 

  Klinikinė rotavirusinės infekcijos išraiška gali būti besimptomė ar la-
bai sunki. Mokslinėje literatūroje iki šiol diskutuojama, ar skirtingi rotavirusų 
genotipai gali sukelti skirtingą (sunkesnę ar lengvesnę) klinikinę RVI eigą. Duo-
menys mokslinėse publikacijose yra prieštaringi ir iki šiol nėra vieningos nuo-
monės, ar esama ryšio tarp RV genotipo ir klinikinės ligos išraiškos. 

  Siekiant sumažinti RVI daromą žalą visuomenei, būtina kontroliuoti šią 
infekciją. Nespecifinės profilaktikos priemonės yra labai svarbios, tačiau ne-
pakankamai efektyvios, siekiant sumažinti sergamumą RVI. Veiksmingiausia 
profilaktikos priemonė – skiepai. Nuo 2006 m. daugelyje pasaulio šalių įregis-
truotos dvi naujos RV vakcinos: RV1ir RV5. Atsiradus šioms dviems RV vak-
cinoms, prasidėjo kokybiškai naujas RVI plitimo kontrolės etapas.  Pasaulyje 
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išspausdinta ne viena šių RV vakcinų veiksmingumo ir efektyvumo tyrimus 
apibendrinanti publikacija, teigianti, kad šios vakcinos efektyviai sumažina 
sergamumą bei mirtingumą, sąlygotą RVI, kurią sukelia penki pagrindiniai RV 
genotipai [12-16]. PSO pripažįsta, kad abi rotaviruso vakcinos yra saugios ir 
efektyvios, apsaugančios vaikus nuo ligos, sukeliamos dažniausių RV genotipų, 
todėl rekomenduoja įtraukti rotaviruso vakcinas į kiekvienos šalies Nacionali-
nes imunoprofilaktikos programas [17]. 

  Lietuvoje iki šiol molekulinės rotavirusų epidemiologijos duomenų 
nebuvo, todėl  nežinota, ar mūsų šalyje, kaip ir kitose Europos valstybėse, cir-
kuliuoja penki pagrindiniai rotavirusų genotipai. Nežinodami, kokie rotavirusų 
genotipai vyrauja mūsų šalyje, galime tik spėlioti, ar rotavirusų vakcinos bus 
efektyvios Lietuvos vaikams. 

  1.2. Darbo aktualumas ir mokslinis naujumas

  Dėl didelio sergamumo ir dažnos hospitalizacijos rotavirusinė infekcija 
yra labai aktuali pediatrinė problema  įvairiose pasaulio šalyse,  ne išimtis ir Lie-
tuvoje. Mūsų šalyje yra registruojamas vienas didžiausių sergamumo RVI rodi-
klių (127,1 atv./100 tūkst. gyv.), Lietuvą lyginant su kitomis Šiaurės bei Centri-
nės Europos šalimis [18, 19]. ULAC duomenimis, daugiausia sergančiųjų RVI 
Lietuvoje yra užregistruojama vaikų iki trejų metų amžiaus grupėje (2012 m. 
vaikai sudarė 92,6 proc. visų sergančiųjų, iš jų 77 proc. - vaikai  iki trejų metų). 
Apie 98 proc. visų patvirtintos RVI atvejų buvo gydomi ligoninėje [18].  

  Šiuo metu pasaulyje didžiausias mokslininkų, tyrinėjančių RVI, dėme-
sys yra sutelktas į molekulinės RV epidemiologijos ir RV vakcinų efektyvumo 
tyrimus (šalyse, kuriose yra įdiegtas visuotinis kūdikių skiepijimas nuo RVI). 
Žinant RV molekulinės epidemiologijos pagrindus, būtų  galima vertinti rota-
virusų genotipų paplitimo dėsningumus, galimą vakcinacijos įtaką RV genoti-
pams cirkuliuoti ar naujiems genotipams atsirasti. 

  Iki pradedant šį tyrimą, nebuvo atlikta jokių darbų, nagrinėjančių Lietu-
voje cirkuliuojančių RV genotipų įvairovę, ir molekulinės RV epidemiologijos 
situacija mūsų šalyje buvo visiškai nežinoma. Nebuvo tirta, kokie RV genotipai 
vyrauja mūsų šalyje, ar Lietuvoje, kaip ir kitose Europos valstybėse, dažniausiai 
aptinkami penki pagrindiniai RV genotipai, ar Lietuvoje cirkuliuoja reti arba iki 
šiol pasaulyje neidentifikuoti RV genotipai, ar kinta RV genotipų dažnis skirtin-
gais RVI sezonais? 

  Pirmieji bandymai gauti duomenų apie RVI molekulinę epidemiologiją 
Lietuvoje pradėti 2005-2006 m. Tuomet pradėti rinkti rotavirusų bandiniai, ieš-
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kota galimybių šiuos bandinius ištirti Lietuvos laboratorijose. Deja, šios paieškos 
buvo nesėkmingos, todėl sukaupus nemažą išmatų bandinių kolekciją, darbas 
buvo sustabdytas ir tik 2007 m. buvo tęsiamas, kaip sudėtinė tarptautinio pro-
jekto EuroRotaNet dalis (plačiau apie projektą žr. 1.4 skyriuje). Prisijungus prie 
šio projekto, atsirado galimybė ne tik atsakyti į visus iškeltus klausimus, bet ir 
formuluoti naujus. Identifikavus dažniausiai cirkuliuojančius RV genotipus mūsų 
šalyje, buvo  numatyta įvertinti, ar  RV  vakcinos yra potencialiai efektyvios ir 
Lietuvos vaikams. Turint RV genotipavimo rezultatus, buvo aktualu įvertinti, ar 
tam tikrų RV genotipų sąlygotos infekcijos klinikinė eiga gali būti sunkesnė. Šiuo 
aspektu RVI  Lietuvoje nebuvo nagrinėta, o mokslinėje literatūroje iki šiol svars-
toma, ar esama ryšio tarp RV genotipo ir klinikinės ligos eigos sunkumo. 

  Prisijungus prie EuroRotaNet, 2005-2006 m. sukaupta išmatų bandinių 
kolekcija buvo ištirta pagal tą pačią metodiką, gauti duomenys prisidėjo prie dar 
išsamesnės Lietuvos rotavirusų molekulinės epidemiologijos analizės. Kadangi 
šis darbas yra tarptautinio projekto EuroRotaNet dalis, visi Lietuvos RV geno-
tipavimo rezultatai yra integruoti į vieną bendrą tinklo duomenų bazę, kur jie 
bus apibendrinami ir lyginami su kitų Europos valstybių duomenimis. Lietuva 
vienintelė iš  kaimynių šalių, kurios duomenys papildo EuroRotaNet duomenų 
bazę ir taip prisideda prie pagrindinio šio projekto tikslo įgyvendinimo - su-
rinkti kuo išsamesnius RV molekulinės epidemiologijos duomenis Europoje.

  1.3. Teorinė ir taikomoji darbo reikšmė

  Molekulinė rotavirusų epidemiologija yra labiau teorinė medicinos 
sritis. Išsamūs RV genotipų paplitimo duomenys buvo kertinis akmuo, kuriant 
veiksmingas ir efektyvias RV vakcinas. Šiuo metu atliekami RV molekulinės 
epidemiologijos tyrimai leidžia netiesiogiai vertinti RV vakcinų efektyvumą bei 
stebėti, ar vakcinos daro įtaką naujoms RV padermėms atsirasti ir paplisti. Mo-
lekulinė RV epidemiologija Lietuvoje iki šiol nebuvo nagrinėta, todėl doktoran-
tūros darbas užpildo šį mokslo duomenų stygių. Tai tęstinis, septynis skirtingus 
RVI sezonus apimantis, tyrimas, todėl gauti duomenys reprezentatyviai atspindi 
cirkuliuojančių rotavirusų įvairovę. Darbo metu sukaupti duomenys gali tapti 
pagrindu tolimesniems šios srities moksliniams tyrimams.

  Taikomoji darbo reikšmė yra ta, jog turint išsamius RV molekulinės epi-
demiologijos duomenis, galima įvertinti, ar Europoje ir daugelyje kitų pasaulio 
šalių įregistruotos rotavirusų vakcinos yra efektyvios ir Lietuvos vaikams, ar 
mūsų šalyje cirkuliuoja būtent tie RV genotipai, nuo kurių veiksmingai apsaugo 
naujosios RV vakcinos.
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  1.4. Europos rotavirusų tinklas – EuroRotaNet

  Nuo 2007 m. įkurtas Europos rotavirusų tinklas, EuroRotaNet [20]. Ini-
ciatyva imtis šio projekto kilo po to, kai paaiškėjo, kad Europoje nėra išsamių 
rotavirusų molekulinės epidemiologijos duomenų. Nors buvo atlikta pavienių 
rotavirusų genotipus analizuojančių darbų, tačiau dauguma jų buvo trumpa-
laikiai, analizuoti nedideli rotavirusų bandinių kiekiai, tyrimai atlikti mažuose 
regionuose, tyrimų metu taikytos skirtingos metodikos, todėl nebuvo galima 
visų šių tyrimų apibendrinti, daryti išvadų apie rotavirusų genotipų paplitimo 
ypatumus skirtingais rotavirusinės infekcijos sezonais. 

  EuroRotaNet projektas sujungė įvairių Europos šalių laboratorijas, kurio-
se buvo genotipuojami šalyje cirkuliuojantys rotavirusai. Atsižvelgiant į tai, kad 
EuroRotaNet yra laboratorijų tinklas, iškelti šie pagrindiniai projekto tikslai: 1) 
sukurti efektyvius rotavirusų tipavimo (G ir P) metodus ir kontroliuoti šių me-
todų efektyvumą, ažtsižvelgiant į rotavirusų padermių pasikeitimus dėl  taškinių 
mutacijų akumuliacijų ir genų persigrupavimo; 2) surinkti išsamius rotavirusų 
molekulinės epidemiologijos duomenis Europoje (analizuojant rotavirusų ban-
dinius, surinktus įvairiose Europos šalyse per kelis RVI sezonus) ir sekti dažniau-
siai pasitaikančių bei naujų rotavirusų padermių paplitimą Europoje; 3) šalyse, 
kuriose pradėtas visuotinis kūdikių skiepijimas RV vakcinomis, stebėti  vakcina-
cijos daromą įtaką RV genotipams plisti ar naujoms padermėms atsirasti. 

  EuroRotaNet projektui vadovauja tarptautinį pripažinimą pelnę viru-
sologai prof. Jim Gray ir dr. Miren Iturriza–Gomara, atstovaujantys Jungtinės 
Karalystės Sveikatos apsaugos agentūrai Londone (Health protection agency, 
HPA, London). Nuo 2007 m. tinklo veikloje dalyvavo 11 Europos šalių (Danija, 
Suomija, Prancūzija, Vokietija, Vengrija, Italija, Olandija, Slovėnija, Ispanija, 
Švedija ir Jungtinė Karalystė), vėliau (2008 m.) prisijungė Belgija, Bulgarija, 
Lietuva ir dar vėliau (2009 m.) Graikija, Rumunija, Austrija ir Turkija (1 pav.). 

  Kiekviena projekte dalyvaujanti šalis skirtingų RVI sezonų metu rinko 
ir genotipavo rotavirusų bandinius, gautus rezultatus perkėlė į vieną bendrą 
EuroRotaNet tinklo duomenų bazę. Kiekvienos šalies tiriamųjų bandinių kiekis 
apskaičiuotas taip, kad reprezentatyviai atspindėtų šalyje cirkuliuojančius 
rotavirusus. Visi bandiniai buvo tiriami pagal vieną bendrą genotipavimo 
algoritmą, todėl vėliau gautus skirtingų šalių rezultatus galima apibendrinti ar 
lyginti tarpusavyje. 

  EuroRotaNet tinklo veikla, prasidėjusi 2007 m., tęsiasi iki šiol. Šiuo metu 
yra surinkti septynių rotavirusinės infekcijos sezonų duomenys. Projekto metu 
gauti rezultatai publikuoti dviejuose moksliniuose straipsniuose [21, 22].
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1 paveikslas. EuroRotaNet projekte dalyvaujančių šalių (pažymėtos raudonai) žemėlapis
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2. DARBO TIKSLAS
  Nustatyti cirkuliuojančių rotavirusų genotipų įvairovę bei šių genotipų 
sukeltos infekcijos klinikinius ypatumus.

3. DARBO UŽDAVINIAI
  1. Įvertinti cirkuliuojančių rotavirusų genotipų įvairovę skirtingų sezonų  
   metu, tiriant vaikų, hospitalizuotų dėl rotavirusinės infekcijos, išmatų  
   bandinius.

  2. Palyginti Lietuvos rotavirusų genotipavimo rezultatus su EuroRotaNet  
   projekte dalyvaujančių Europos šalių rezultatais.

  3. Įvertinti potencialų dviejų rotaviruso vakcinų efektyvumą Lietuvos   
   vaikams. 

  4. Įvertinti rotavirusinės infekcijos sunkumo priklausomybę nuo ligą   
   sukeliančio rotaviruso genotipo.
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4. LITERATŪROS APŽVALGA
  4.1. Literatūros paieška

  Mokslinių publikacijų disertacijos tema buvo ieškota “PubMed” duo-
menų bazėje. Įvedus angliškus raktinius žodžius:  rotavirus,  rotaviral infection, 
rotavirus gastroenteritis, iš viso rastos 11888 publikacijos (paieška paskutinį 
kartą atnaujinta 2014-09-04). Papildomai į šią paiešką įvedus anglišką raktažo-
dį Lithuania, iš viso liko 2 straipsniai (atmetus  publikacijas disertacijos tema), 
nagrinėjantys RVI klinikinius ir gydymo ypatumus. Tokia didelė mokslinių 
straipsnių iš viso pasaulio gausa ir publikacijų iš Lietuvos stoka dar kartą pabrė-
žia disertacijos temos aktualumą.

  Dėl ypatingai didelės straipsnių rotavirusinės infekcijos tema gausos, sie-
kiant apžvelgti disertacijos temai aktualiausius ir svarbiausius straipsnius, toliau 
mokslinių publikacijų paieška buvo apribota dviem kryptimis, t.y.  molekulinė 
rotavirusų epidemiologija Europoje ir klinikinio RVI sunkumo vertinimas. 
Kituose literatūros apžvalgos skyriuose cituojamos tos mokslinės publikacijos, 
kurios, autorės nuomone, yra pačios svarbiausios. “PubMed” duomenų bazėje 
paieška vykdyta dviem etapais:

  I etapas. 
  Publikacijų apie Europos molekulinės rotavirusų epidemiologijos duome-
nis paieška. Ji buvo vykdoma, naudojant šiuos angliškus raktinius žodžius: 
rotavirus, strain, serotype, genotype,  molecular epidemiology, distribution, 
diversity, circulation, surveillance, country, Europe. Tuomet papildomai buvo 
pasirinkti šie apribojimai: species: humans; languages: english, german. Iš viso 
gauti 775 moksliniai straipsniai, nagrinėjantys rotavirusinę infekciją Europoje. 
Buvo išanalizuotos visų šių straipsnių santraukos, atrenkant tas publikacijas, 
kuriose nagrinėjami žmones infekuojantys rotavirusų tipai, jų paplitimas, cir-
kuliacijos ypatumai. Į apžvalgą įtraukti tik tie straipsniai, kuriuose nagrinėjami 
ne mažiau kaip 50 rotavirusų bandinių tipavimo rezultatai.  Iš viso atrinktos 25 
mokslinės publikacijos, kuriose nagrinėjami rotavirusų G-tipai, bei 34 publikaci-
jos, kuriose pateikiami G ir P tipų duomenys. 

  II etapas. 
  Publikacijų apie klinikinį RVI sunkumo vertinimą paieška. Straipsnių 
buvo ieškoma vartojant šiuos angliškus raktinius žodžius: rotavirus, rotaviral 
infection, rotavirus gastroenteritis, diarrhea, vomiting, fever, hospitalization, 
clinical features, symptoms, severity, clinical score, Vesikari score. Tuomet papil-
domai buvo pasirinkti šie apribojimai: species: humans; languages: english, 
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german; publication dates: 15 years; ages: child birth to 18 years. Iš viso gautos 
2552 publikacijos, iš kurių liko 74, atmetus visas tas, kurių pavadinime arba 
santraukoje nebuvo šių raktinių žodžių  genotype OR genotypes OR severity OR 
clinical score. Visi šie straipsniai buvo perskaityti ir išnagrinėti. 

  Literatūros apžvalga buvo papildyta informacija iš Lietuvoje publikuoja-
mų leidinių, buvo naudojami duomenys iš ULAC ataskaitų, EpiNorth bei ECDC.

  4.2. Rotaviruso atradimas ir jo sukeliamų ligų našta visuomenei
  4.2.1. Rotaviruso atradimas

  Nuo seno viduriavimas yra viena dažniausių vaikų patologijų, tačiau iki 
atrandant rotavirusus, vaikų viduriavimo priežastį pavykdavo nustatyti tik 10-
30 proc. atvejų [23]. Manoma, kad tokį mažą viduriavimų etiologijos patvirtini-
mo dažnį sąlygojo tiek ribotos bakteriologinių tyrimų galimybės, tiek ir tai, kad 
dalis šių susirgimų buvo ne bakterinės kilmės. 

  Rotavirusas buvo atrastas 1973 m., kai Bishop R. ir bendraautoriai, elek-
troniniu mikroskopu tyrinėdami viduriuojančių vaikų dvylikapirštės žarnos 
epitelį, aptiko virusą, kuris vėliau dėl savo į rato stebulę panašios išvaizdos buvo 
pavadintas rotavirusu (lot. Rota = ratas), (2 pav.) [24]. Šis atradimas paskatino 
naują virusinės kilmės viduriavimų etiologijos tyrimų bangą, sudarė prielaidas 
kurti specifines profilaktikos priemones. 

2 paveikslas. Elektroninė A grupės rotavirusų mikrografija atlikta, naudojant kūdikio, sirgusio RVI, 
išmatų suspensiją. Matavimo juostelė - 100 nm. Nuotrauka panaudota, gavus dr. M. Iturizza- Gomara 
leidimą (Jungtinės Karalystės Sveikatos apsaugos agentūra, Londonas).
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  4.2.2. RVI paplitimas ir našta visuomenei

  Ūminis gastroenteritas yra antras (po pneumonijos)  pagal dažnumą vaikų 
susirgimas visame pasaulyje [25]. Nuo to laiko, kai buvo atrastas rotavirusas, iki 
šių dienų pripažįstama, jog būtent jis yra pats dažniausias patogenas, sukeliantis 
sunkų ūminį gastroenteritą vaikamas, o ypač kūdikiams, visame pasaulyje [2, 26].

   Nepriklausomai nuo socioekonominės padėties ar šalies, kurioje gyvena, 
beveik kiekvienas pasaulio vaikas iki penkerių metų amžiaus bent kartą persirgs 
RVI [27, 28] . Kasmet pasaulyje užregistruojama apie 527 tūkst. vaikų iki 5 metų 
amžiaus mirčių, tai sudaro maždaug 1440 mirčių kasdieną. Apie 99 proc. visų 
mirčių dėl rotavirusinės infekcijos yra registruojama besivystančiose šalyse, dau-
giausia Pietryčių Azijoje ir Subsacharinėje Afrikoje [1, 29, 30]. Pats didžiausias 
mirtingumas 100-1000 mirčių 100 000 gyventojų yra registruojamas Afganistane, 
Pakistane ir beveik visose Subsacharinės Afikos šalyse [1].  Industrinėse valsty-
bėse mirtys dėl RVI yra labai retos, mirtingumas 100 000 gyventojų yra mažesnis 
nei 10. Nors sergamumas RVI tiek besivystančiose, tiek išsivysčiusiose šalyse yra 
labai panašus, mirtingumo rodiklių skirtumas siejamas su greitesne kvalifikuota 
medicinine pagalba (ypač rehidratacine terapija) industrinėse šalyse [29]. 

  Nepaisant to, jog mirtys dėl RVI industrinėse šalyse yra retos, problema 
yra aktuali dėl didelio sergamumo RVI ir milžiniškų ekonominių nuostolių, 
kuriuos lemia dažni sergančiųjų  vizitai pas gydytojus, hospitalizacijos bei tėvų 
nedarbingumas [12, 31]. Apskaičiuota, kad vien Europos Sąjungos valstybėse 
kasmet RVI suserga apie 3,6 mln. vaikų iki 5 metų amžiaus, 87 tūkst. iš jų pri-
reikia gydymo ligoninėje ir beveik 700 tūkst. kreipiasi į gydytojus [3]. 

  Rotavirusinės infekcijos žalą visuomenei dar labiau didina hospitalinė 
RVI [31-34]. Apskaičiuota, jog Europoje kas ketvirtam vaikui iki 5 metų am-
žiaus, hospitalizuotam dėl visuomenėje įgyto viduriavimo, tenka 1 hospitalinė 
RVI [35].  Ligoninėje įgyta RVI yra  diagnozuojama įvairaus amžiaus vaikams, 
tačiau kūdikiams ji pasitaiko dažniau nei vaikams virš 12 mėn. amžiaus [36]. 
Hospitalinė RVI prailgina vaikų gulėjimą ligoninėje nuo 4 iki 12 dienų [31] . 
Visi šie aspektai sąlygoja dar didesnius ekonominius nuostolius ir daro neigia-
mą įtaką vaikų ir visos visuomenės sveikatai. 

  4.2.3. RVI ir gyvenimo kokybė

  Rotavirusinė infekcija daro žalą ne tik visuomenės sveikatai, bet ir neigia-
mai veikia kiekvienos šeimos gyvenimo kokybę. Mokslinėje literatūroje atsiranda 
vis daugiau darbų, nagrinėjančių šią temą. Apklausus tėvus, kurių vaikai sirgo 
rotavirusine infekcija, paaiškėjo, kad beveik visi jautė didelį nerimą dėl vaiko svei-
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katos (kuo sunkiau vaikas sirgo, tuo labiau jaudinosi tėvai), liga stipriai sutrikdė 
kasdieninę tėvų ir kitų šeimos narių veiklą [5, 6, 37]. Apie 90 proc. vaikų, sirgusių 
RVI, kentė skausmą, diskomfortą ir jautėsi nelaimingi [38]. 

  Lietuvoje atlikta apklausa, kuria buvo siekiama išsiaiškinti tėvų, auginan-
čių mažamečius vaikus, požiūrį į rotavirusinę infekciją [39, 40]. Apklausos metu 
sužinota, kad daugumos tėvų supratimas apie RVI yra netikslus ar net klaidingas. 
Kvalifikuotos informacijos tėvai gauna per mažai. Objektyvi tėvų nuomonė apie 
RVI susiformavo tik tada, kai jų vaikai persirgo šia liga. Net 87,1 proc. apklaustųjų 
manė, kad RVI yra labai rimtas susirgimas ir blogina šeimos gyvenimo kokybę.

  4.2.4. Skiepijimas rotaviruso vakcina – PSO prioritetas

  PSO, įvertinusi tai, kad RVI lemia didelį kūdikių ir mažų vaikų sergamumą 
pasaulyje bei dažną  mirtingumą  besivystančiose pasaulio šalyse, iškėlė prioritetą 
sukurti rotaviruso vakciną [41]. Pirmieji bandymai specifinės imunoprofilaktikos 
srityje prasidėjo nuo ankstyvų 1980–ųjų [42].  

  Pirmoji rotaviruso vakcina (RotaShield™) licencijuota 1998 m. Deja, pra-
dėjus vaikus skiepyti šia vakcina, pastebėta, kad paskiepytųjų grupėje padažnėjo 
žarnų invaginacijų, todėl šios vakcinos vartojimas buvo nedelsiant nutrauktas [43, 
44]. Pradėtos naujų vakcinų paaieškos. 

  Nuo 2006 – ųjų metų dvi efektyvios ir saugios rotaviruso vakcinos (Rota-
rix™ ir Rotateq™) yra įregistruotos daugelyje pasaulio šalių (taip pat ir Lietuvoje), 
tačiau visuotinis kūdikių skiepijimas yra tik 53-jose iš jų [45]. Pasaulyje atlikta 
daug vakcinų veiksmingumo ir efektyvumo tyrimus apibendrinančių mokslinių 
darbų, įrodančių, jog rotavirusų vakcinos efektyviai sumažina sergamumą bei 
mirtingumą, sąlygotą RVI [12-15]. PSO pripažįsta, kad abi rotaviruso vakcinos 
yra saugios ir efektyvios, puikiai apsaugančios vaikus nuo ligos, sukeliamos pen-
kių pačių dažniausių RV genotipų, todėl rekomenduoja įtraukti rotaviruso vakci-
nas į kiekvienos šalies Nacionalines skiepų programas [46]. 

  Nepaisant didžiulės vakcinų sėkmės, RVI vis tiek lieka aktuali pediatrinė 
problema, nes daugelyje valstybių iki šiol nėra visuotinio kūdikių skiepijimo, 
sergamumas išlieka didelis, o besivystančiose šalyse, kur medicininė priežiūra 
sunkiai prieinama, iki šiol miršta daug vaikų [47, 48]. 

  4.3. Rotavirusų struktūra ir klasifikacija

  Rotavirusai (RV) priklauso Reoviridae virusų šeimai, Sedoreovirinae gen-
čiai. Viruso genomas yra sudarytas iš 11 dvispiralės RNR segmentų, kurie koduo-
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ja šešis struktūrinius (VP1-VP4, VP6 ir VP7) ir šešis nestruktūrinius baltymus 
(NSP1-NSP6).  Virionas yra ikosaedro formos, vidutiniškai 70 nm dydžio, suda-
rytas iš trisluoksnės baltyminės kapsulės. Vidiniame sluoksnyje (šerdyje) yra VP1, 
VP2 ir VP3 baltymai, kurie apsupa viruso genomą, viduriniame sluoksnyje yra 
VP6 baltymas, o išoriniame – išsidėstę VP4 ir VP7 baltymai. Supaprastinta rotavi-
ruso struktūra pavaizduota 3 paveiksle.

3  paveikslas. Supaprastinta rotaviruso struktūra

  Pagal antigenines VP6 baltymo savybes, rotavirusai yra skirstomi į aštuo-
nias grupes, žymimas nuo A iki H [49]. Infekcijas žmonėms dažniausiai sukelia 
A grupės rotavirusai, tačiau retkarčiais aptinkami B ir C grupės virusai. Kitų gru-
pių (D, E, F, G, H) rotavirusai iki šiol aptikti infekavę įvairius gyvūnus [50, 51]. 

  Pagal VP7 (G-tipo antigeną)  ir VP4 (P-tipo antigeną) baltymus, esančius 
išoriniame viruso kapsulės sluoksnyje, A grupės rotavirusai yra skirstomi į seroti-
pus arba genotipus. Rotavirusų serotipai yra nustatomi, taikant serologinius meto-
dus, t.y. naudojant VP7 ir VP4, neutralizuojančius antikūnus. Rotavirusų genotipai 
yra nustatomi, taikant molekulinės biologijos metodus. Laikui bėgant, rotavirusų 
serotipavimas buvo visiškai pakeistas genotipavimu, nes tik nedaugelis mokslinių 
laboratorijų turėjo tinkamų imunologinių reagentų rotavirusams serotipuoti, o 
molekulinės biologijos metodai darėsi vis priimtinesni ir modernesni [52]. 
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  Dėl segmentinės viruso genomo struktūros ir galimo genų persigrupavi-
mo rotavirusai teoriškai galėtų sudaryti apie 800 skirtingų G ir P tipų kombina-
cijų [7, 8]. Realiame gyvenime, įvairių  rotavirusų padermių yra randama kur 
kas mažiau, nei jų galėtų būti. Šiuo metu pasaulyje yra aptikti 27 skirtingi G ir 
37 P tipai, iš jų tik 12 G ir 15 P tipų buvo rasti infekavę žmones [9-11]. 

  Pagrindiniai genetiniai mechanizmai, kurie didina cirkuliuojančių RV 
įvairovę, yra taškinių mutacijų akumuliacija (tuomet pasikeičia antigeninės RV 
savybės ir tokiais atvejais dažnai nepavyksta identifikuoti viruso serotipo ar 
genotipo) ir rotavirusų genų persigrupavimas (rotavirusai gali persigrupuoti 
tarp dažniausių rotavirusų genotipų, infekuojančių žmones, arba tarp žmonių ir 
zoonotinių RV padermių). 

  Įvairūs žinduoliai yra reikšmingas rotavirusų rezervuaras. Pasitaiko, kad 
zoonotiniai rotavirusai tiesiogiai infekuoja žmones, tačiau zoonotinės rotavi-
rusų padermės žmonių populiacijoje dažniausiai neišplinta, nes šie rotavirusai 
prastai dauginasi žmonių organizme ir retai kada juos perduoda  žmogus žmo-
gui. Didesnę tikimybę išplisti tarp žmonių zoonotiniai rotavirusai turi tuomet, 
kai RV susiformuoja persigrupavęs tarp žmones infekuojančios ir zoonotinės 
RV padermės. Lemiantis faktorius persigrupavusiems rotavirusams formuotis 
yra mišri rotavirusinė infekcija, t.y. kai viena šeimininko ląstelė yra užkrečiama 
dviem skirtingais rotavirusais. Europoje mišrių RV infekcijų dažnis nėra dide-
lis (apie 5 proc.), ir persigrupavusių rotavirusų tarp žmonių ir zoonotinių RV 
padermių pasitaiko, tačiau jų yra labai mažai, priešingai nei tropinėse ar subtro-
pinėse šalyse, kur persigrupavę ar zoonotiniai RV aptinkami neretai, o mišrių 
infekcijų dažnis siekia apie 20 proc. [22, 53, 54].

  Analizuojant šiandien turimus A grupės rotavirusų molekulinės epidemio-
logijos duomenis, manoma, kad zoonotinėms rotavirusų padermėms priklauso šie 
G ir P tipai: G3 (dažnai infekuoja žmones, tačiau aptinkami ir kačių, šunų, bež-
džionių, kiaulių, pelių, triušių ir arklių organizmuose), G5 (dažniausiai infekuoja 
kiaules ir arklius), G6, G8, G10 (infekuoja galvijus), G9 (infekuoja kiaules ir avis), 
G14 (infekuoja arklius), P[5], P[6] ir  P[19] (aptinkami kiaulių organizme), P[9] 
(infekuoja kates), P[11] (galvijus), P[14] (randamas kiaulių ir triušių organizme).  

  Nepaisant didelės rotavirusų įvairovės ir jų gebėjimo formuoti naujus, 
persigrupavusius rotavirusus, šiuo metu pasaulyje dominuoja penki pagrindi-
niai RV genotipai: G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8], G9P[8] [55].

  Nuo 2008-ųjų metų įdiegta dar viena, nauja, rotavirusų klasifikacijos 
sistema, kuri rotavirusus klasifikuoja pagal visus 11 rotavirusų genomo segmen-
tų [52]. Ši klasifikacija naudojama moksliniais tiriamaisiais tikslais, kad būtų 
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galima išsamiai įvertinti genetinę rotavirusų įvairovę, jų evoliucijos dinamiką ir 
genetinį ryšį tarp cirkuliuojančių RV padermių.

  4.4. Molekulinė A grupės rotavirusų epidemiologija
  4.4.1. Rotavirusų tipavimo istorija

  Pirmieji darbai, nagrinėjantys rotavirusų serotipus ir jų įvairovę prasidė-
jo beveik prieš 40 metų, netrukus po to, kai buvo atrastas rotavirusas. Bishop R. 
kartu su bendraautoriais nagrinėjo vaikų, hospitalizuotų vienoje Melburno (Aus-
tralijos) ligoninių ir sirgusių rotavirusinė infekcija, išmatų bandinius. Rotavirusų 
bandiniai buvo serotipuojami,  naudojant ELISA metodą [56]. Vėliau pasirodė ir 
kitų rotavirusų serotipus nagrinėjančių mokslinių publikacijų iš Jungtinių Ame-
rikos Valstijų [57-59], Meksikos [60], įvairų Europos šalių [61-64], Azijos [65], 
Afrikos [66]. Visi šie moksliniai darbai parašyti tada, kai serologiniais meto-
dais buvo identifikuojamas tik G tipas (G1- G4).  Šių pirmųjų epidemiologinių 
tyrimų dėka buvo nustatyta, kad G1 rotaviruso tipas dominuoja beveik visose 
pasaulio šalyse (kuriose buvo atlikti tyrimai), išskyrus Bangladešą, kuriame G1 
tipas buvo trečias pagal dažnį po G4 ir G2 [65]. Reikia pabrėžti, kad daugelio šių 
ankstyvųjų seroepidemiologinių tyrimų metu rastas didelis netipuojamų (t.y. kai 
nepavyksta nustatyti rotaviruso tipo) rotavirusų padermių skaičius, pvz. Estijoje, 
Bangladeše jis siekė beveik 50 proc., Meksikoje – 33 proc. Australijoje ir JAV – 
apie 25 proc. Toks didelis netipuojamų padermių skaičius galėjo būti dėl mažo 
naudotų laboratorinių metodų jautrumo arba todėl, kad netipuojami RV galėjo 
būti kitų, ne G1-G4 tipų, ypač tuose regionuose, kuriuose vėliau molekulinis 
rotavirusų tipavimas atskleidė daug didesnę rotavirusų padermių įvairovę. 

  Tobulėjant laboratorinės diagnostikos metodams, serologinius G tipa-
vimo tyrimus papildė molekuliniai P tipavimo metodai. Pasirodė pirmosios 
publikacijos apie rotavirusų genotipavimą [67-72]. Tuo metu, remiantis atliktų 
tyrimų duomenimis, buvo daroma išvada, kad  pasaulyje G1 - G4 bei P[4] ir 
P[8] yra  patys dažniausi G ir P tipai, sukeliantys infekcijas žmonėms, o G1P[8], 
G2P[4], G3P[8] ir G4P[8] - pačios dažniausios G ir P tipų kombinacijos. Vėliau, 
plečiantis molekulinės diagnostikos galimybėms, paaiškėjo, kad be šių keturių 
pagrindinių genotipų,  pasaulyje rotavirusų padermių įvairovė yra labai didelė 
ir ne visuose pasaulio regionuose šie genotipai dominuoja. 

  Molekulinės rotavirusų epidemiologijos tyrimai, prasidėję vos nuo kelių 
mokslinių publikacijų, šiandien yra aktualūs visame pasaulyje, vien „Pubmed“ 
duomenų bazėje publikuojama apie 6000 mokslinių darbų, nagrinėjančių rota-
virusų genotipų įvairovę ar genotipavimo subtilybes.
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  4.4.2. Rotavirusų genotipų įvairovė Europoje 

  Pirmųjų rotavirusų tipavimo darbų Europoje apžvalga, kuomet buvo 
identifikuojamas tik G-tipas, yra pateikiama 1 lentelėje. Apibendrinus šių 
tyrimų rezultatus, galima teigti, kad G1-G4 tipai iki 2000-ųjų metų buvo domi-
nuojantys rotavirusų tipai Europoje. Nors rotavirusų tipų paskirstymas skyrėsi 
skirtingų sezonų metu, beveik visose šalyse (išskyrus Ispaniją, Prancūziją ir vie-
ną sezoną Suomiją) G1 buvo pagrindinis rotavirusų tipas visose Europos šalyse.
Šias tendencijas patvirtina ir Gerna G. su bendraautoriais atliktas darbas, kurio 
metu buvo ištirta apie 800 rotavirusų bandinių iš kelių Europos valstybių [73]. 
Pats pagrindinis rotavirusų tipas buvo G1 (65 proc.), antras pagal dažnį – G4 
(19 proc.), o G2 ir G3 – po 3 ir 1 proc. Apie 12 proc. visų ištirtų rotavirusų buvo 
netipuojami. Daugelyje pirmųjų rotavirusų tipavimo darbų dažnai yra nuro-
domas gana didelis netipuojamų rotavirusų bandinių skaičius, pvz., Estijoje jis 
siekė beveik 50 proc. [64], Italijoje, Slovėnijoje – apie 30 proc. [74], Ispanijoje, 
Italijoje – apie 20 proc. [75, 76]. 

  Nuo 2000-ųjų metų daugelyje Europos valstybių G1 išliko pagrindiniu 
rotavirusų tipu, tačiau Belgijoje 2000-2001 metais G9 buvo dominuojantis RV 
tipas ir sudarė 44,6 proc. visų RV padermių, o 2002-2003 metais G9 jau siekė 
51,5 proc. [77]. Apie 2000-uosius metus didesnis nei įprastai G9 dažnis užfik-
suotas ir kitose valstybėse: Italijoje, Slovėnijoje, Vengrijoje, tačiau jis nebuvo 
dominuojantis RV tipas [74, 78-80]. 

  Mišrių (t.y. kai vieną pacientą infekuoja skirtingi rotavirusų tipai) G tipų 
infekcijų dažnis įvairiose Europos šalyse buvo mažas. 1997-1998 metais Ven-
grijoje mišrios infekcijos sudarė 6,1 proc., visose kitos Europos šalyse šis dažnis 
neviršijo 3,5 proc. (1 lentelė).



1 
le

nt
el

ė.
  A

 g
ru

pė
s r

ot
av

iru
sų

 p
as

is
ki

rs
ty

m
as

 įv
ai

rio
se

 E
ur

op
os

 ša
ly

se
 (m

ok
sl

in
ių

 d
ar

bų
, k

ur
iu

os
e 

id
en

tifi
ku

ot
as

 ti
k 

ro
ta

vi
ru

so
 G

 ti
pa

s, 
ap

žv
al

ga
)

Ša
lis

Ty
ri

m
o

la
ik

ot
ar

pi
s

G
 ti

pa
s (

pr
oc

.)

G
1

G
2

G
3

G
4

G
9

K
iti

 G
-t

ip
ai

*
N

et
ip

uo
ja

m
i R

V
**

M
iš

rū
s R

V

A
iri

ja
 [8

1]
19

95
-1

99
8

G
-t

ip
ai

15
,5

1
10

,9
nd

nd
14

,5
3

Be
lg

ija
 [7

7]

19
99

-2
00

0
72

18
,4

1,
8

3
4,

8
0

nd
nd

20
00

-2
00

1
42

12
,5

0
0,

9
44

,6
0

nd
nd

20
01

-2
00

2
66

,1
2,

6
1,

7
4,

3
23

,5
1,

8 
(G

6,
 G

8)
nd

nd

20
02

-2
00

3
7,

3
5,

6
24

,4
11

,2
51

,5
0

nd
nd

Es
tij

a 
[6

4]
19

89
-1

99
2

35
,6

4,
8

3,
8

6,
1

nd
nd

49
,7

nd

Is
pa

ni
ja

 [7
5]

19
84

-1
99

7
44

,5
6,

6
1,

9
25

,4
nd

nd
21

,6
nd

Is
pa

ni
ja

 [8
2]

19
98

-1
99

9
18

1
1

69
11

nd
0

1

19
99

-2
00

0
27

9
12

40
13

nd
0

0

20
00

-2
00

1
71

24
0

3
3

nd
0

1

20
01

-2
00

2
79

17
0

1
2

nd
0

1

Ita
lij

a 
[8

3]

19
81

-1
98

8
74

2
0,

3
10

nd
nd

11
0,

8

19
81

-1
98

4
44

21
9

21
nd

nd
2

1

19
81

-1
98

5
71

13
0

13
nd

nd
2

1

19
85

-1
98

9
81

2
<1

8
nd

nd
8

nd

Ita
lij

a 
[7

6]
19

93
-1

99
4

50
,4

10
,5

2,
2

13
,7

0,
5

0,
7 

(G
6)

21
,7

nd

Ita
lij

a 
[7

2]
19

90
-1

99
4

41
0,

6
0,

6
42

,2
1,

7
nd

14
nd

Ita
lij

a 
[7

8,
 7

9]
19

99
-2

00
0

43
0

2
34

19
nd

1
1

Iz
ra

el
is 

[5
8]

19
87

54
10

0
19

nd
nd

16
nd

21



Ša
lis

Ty
ri

m
o

la
ik

ot
ar

pi
s

G
 ti

pa
s (

pr
oc

.)

G
1

G
2

G
3

G
4

G
9

K
iti

 G
-t

ip
ai

*
N

et
ip

uo
ja

m
i R

V
**

M
iš

rū
s R

V

Ju
ng

tin
ė 

K
ar

al
ys

tė
 

[8
3]

19
83

-1
98

8
68

25
20

12
nd

nd
3

nd

19
83

-1
99

3
45

18
15

15
nd

nd
7

nd

Ju
ng

tin
ė 

K
ar

al
ys

tė
 

[8
4]

19
84

-1
99

0
52

9
3

21
nd

nd
3

nd

19
86

-1
98

7
10

6
87

4
4

3
nd

3
nd

Ju
ng

tin
ė 

K
ar

al
ys

tė
 

[8
5]

19
89

-1
99

0
30

,1
12

,7
1,

2
56

nd
0

nd
nd

19
90

-1
99

1
58

,8
16

,4
12

,1
11

,5
nd

1,
2

nd
nd

19
91

-1
99

2
56

,8
2,

1
9,

6
29

,5
nd

2,
1 

(G
8)

nd
nd

Ju
ng

tin
ė 

K
ar

al
ys

tė
 

[6
1]

19
83

-1
98

8
54

20
16

9
nd

2
nd

nd

O
la

nd
ija

 [8
3,

 8
6]

19
90

76
1

2
17

nd
nd

4
nd

Pr
an

cū
zi

ja
 [6

3]
19

97
-1

99
8

28
,8

6,
5

1,
8

60
0

0
1,

8
1,

2

Sl
ov

ėn
ija

 [7
4]

20
01

-2
00

2
37

,4
0

0
6,

1
28

,3
0

27
.3

1

Su
om

ija
 [8

7]

19
86

-1
98

7
97

,1
0

0
0,

8
nd

nd
2,

1
nd

19
87

-1
98

8
72

,5
12

,5
1,

2
0

nd
nd

13
,8

nd

19
88

-1
98

9
12

,7
0,

6
1,

2
82

,4
nd

nd
3

nd

19
89

-1
99

0
51

,6
1,

2
0

34
nd

nd
13

,2
nd

Su
om

ija
 [6

2]
19

93
-1

99
4

70
0

1
26

nd
nd

3
nd

19
94

-1
99

5
95

1
0

2
nd

nd
2

nd

Šv
ed

ija
 [8

8]
19

81
48

,5
22

,7
21

,2
2,

6
nd

nd
nd

nd

19
97

58
5

0
16

nd
nd

nd
nd

22

1 
le

nt
el

ė.
 (t

ęs
in

ys
)



*S
kl

ia
us

te
liu

os
e 

nu
ro

dy
ti 

da
žn

ia
us

ia
i p

as
ita

ik
an

ty
s k

iti
 ro

ta
vi

ru
sų

 G
 ti

pa
i

**
 N

et
ip

uo
ja

m
i R

V 
ši

uo
 a

tv
ej

u 
re

iš
ki

a,
 k

ad
 ty

rim
o 

m
et

u 
ne

pa
vy

ko
 id

en
tifi

ku
ot

i r
ot

av
iru

so
 G

 ti
po

Ša
lis

Ty
ri

m
o

la
ik

ot
ar

pi
s

G
 ti

pa
s (

pr
oc

.)

G
1

G
2

G
3

G
4

G
9

K
iti

 G
-t

ip
ai

*
N

et
ip

uo
ja

m
i R

V
**

M
iš

rū
s R

V

Ve
ng

rij
a 

[8
9]

19
84

-1
98

7
98

0
0

0
nd

nd
0

2

19
87

-1
98

8
67

2
3

22
nd

nd
5

2

19
88

-1
98

9
62

8
4

19
nd

nd
3

2

19
89

-1
99

0
80

1
1

2
nd

nd
16

1

19
90

-1
99

1
83

7
0

2
nd

nd
8

0

19
91

-1
99

2
94

3
0

2
nd

nd
0

1

Ve
ng

rij
a 

[9
0]

19
94

-1
99

9
64

16
1,

5
1,

5
>0

,1
1,

4 
(G

6)
13

,2
2,

4

Ve
ng

rij
a 

[8
0]

19
92

-1
99

3
67

,3
0,

7
2,

7
22

0
0

4,
7

2,
7

19
93

-1
99

4
68

,8
6,

3
0

19
,8

0
0

2,
6

2,
6

19
94

-1
99

5
86

,1
0,

9
0,

4
5,

2
0

0
7

0,
4

19
95

-1
99

6
59

,3
17

,8
5,

6
0,

5
0

2,
3

13
,9

0,
9

19
96

-1
99

7
35

,9
42

,2
0,

5
1,

6
0

1,
6

17
,5

1,
6

19
97

-1
99

8
77

,2
2,

2
0,

9
0,

9
0,

4
1,

8
10

,5
6,

1

19
98

-1
99

9
79

,7
1,

8
1,

4
1,

4
0

2,
8

9,
7

3,
2

19
99

-2
00

0
50

,7
7,

1
1,

2
8,

1
13

,5
0,

9 
(G

6)
15

,2
3,

3

Vo
ki

et
ija

 [9
1]

20
01

-2
00

2
62

0
1

3
5

0
29

nd

Eu
ro

pa
 [7

3]
19

81
-1

98
8

65
3

1
19

nd
nd

12
1

23

1 
le

nt
el

ė.
 (t

ęs
in

ys
)



24

  Praėjusio  amžiaus devintame dešimtmetyje Europoje pradėti rotavirusų 
G ir P tipavimo tyrimai, iš pradžių rotavirusų tipai buvo nustatomi serologiniais 
metodais, o vėliau juos pakeitė molekuliniai metodai. Netrukus po to, kai buvo 
paskelbta G ir P rotavirusų tipus nagrinėjančių darbų, nustatyta, kad  ne tik Eu-
ropoje, bet ir Šiaurės Amerikoje, Australijoje ir Naujojoje Zelandijoje cirkuliuo-
ja tos pačios dažniausios G ir P tipų kombinacijos: G1P[8], G2P[4], G3P[8] ir 
G4P[8] [92]. Rotaviruso G9 tipas pirmą kartą žmonių populiacijoje identifikuo-
tas 1983 m., jis buvo aptiktas JAV [93]. Vėliau, devintojo dešimtmečio pabaigo-
je, jis išplito Europoje ir šiuo metu G9P[8]  priklauso pačių dažniausių, žmones 
infekuojančių, RV genotipų grupei [94, 95]. Mokslinių publikacijų apibendrini-
mas apie rotavirusų G ir P tipų pasiskirstymą Europoje pateiktas 2 lentelėje. 

  Rotavirusų tipavimo tyrimai, pateikti 2 lentelėje, buvo atlikti vadovau-
jantis skirtingomis metodikomis (skyrėsi imčių dydis, tyrimo laikotarpiai, labo-
ratoriniai rotavirusų tipavimo metodai ir kt.), todėl negalima daryti konkrečių 
išvadų, tačiau bendros rotavirusų paplitimo tendencijos yra matomos. Penki 
pagrindiniai rotavirusų genotipai (G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8] ir G9P[8]) 
sudaro didžiąją dalį visų identifikuotų rotavirusų padermių visose Europos ša-
lyse. Net toje pačioje šalyje rotavirusų genotipų paplitimas gali skirtis skirtingais 
sezonais. Airija ir Danija iš kitų Europos šalių išsiskiria tuo, kad kelis sezonus iš 
eilės šiose šalyse iš viso neaptikta G3P[8] rotavirusų genotipo [81, 96, 97]. Šio 
genotipo nerasta ir Bulgarijoje, Slovėnijoje, Portugalijoje bei Šveicarijoje, ta-
čiau publikacijose pateikti tik vieno sezono duomenys [98-100]. Vis didėjantis 
G9P[8] genotipo dažnis nurodomas publikacijose iš Vengrijos: 1992-2000 metais 
G9P[8] dažnis buvo 6,7 proc, kitą sezoną – 23,2 proc. o 2002-2003 metais jau 
siekė 46,7 proc. ir buvo dominuojantis  to  sezono genotipas [80, 101, 102]. Kito-
se Europos šalyse didelis G9P[8] dažnis aptiktas 2005-2007 metais: Prancūzijoje 
jis sudarė 25,5 proc.,  Bulgarijoje - 34,3 proc., Ispanijoje – 40 proc., o Lenkijoje 
jis siekė 71,1 proc. [98, 103-105]. Pats didžiausias užregistruotas G9P[8] geno-
tipų skaičius buvo 2006 metais Portugalijoje, šis genotipas sudarė 90 proc. visų 
indentifikuotų RV padermių [106].  Atliekant šį tyrimą,  iš vis nerasta G2P[4] ir 
G4P[8] rotavirusų, o G1P[8] ir G3P[8] identifikuoti 4,3 ir 3,8 proc. atvejų. Auto-
riai daro prielaidas, kad toks didelis G9 rotavirusų paplitimas galėtų būti dėl to, 
kad G9 rotavirusai tuo metu neseniai buvo išplitę Portugalijoje, nebuvo susifor-
mavęs visuomenės imunitetas, todėl imlumas šio tipo RV infekcijai buvo dide-
lis. Kadangi šie rezultatai gauti analizuojant tik vieno sezono duomenis ir nėra 
ankstesnių RV paplitimo tyrimų, ši išvada turėtų būti vertinama kritiškai. 

  Danijoje 2000-2002 metais užregistruotas labai didelis (26,4 proc.) miš-
rių rotavirusų genotipų sukeltų infekcijų skaičius [97]. Tuo metu šis rodiklis 
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buvo pats didžiausias Europoje. Tais pačiais metais Danijoje aptikta ir daug kitų, 
ne penkių pagrindinių RV genotipų sukeltų infekcijų (17,6 proc.). Publikacijos 
autoriai daro prielaidą, kad šie rodikliai tokie dideli dėl to, kad buvo naudojami 
ypatingai jautrūs diagnostiniai metodai ir galbūt juos pritaikius kitose šalyse RV 
paplitimo rodikliai būtų panašūs. Tačiau autoriai taip pat neatmeta galimybės, 
kad didelis mišrių infekcijų skaičius galėjo būti gautas dėl to, kad kartais geno-
tipavimo rezultatų vertinimas, ypač esant mišriai RVI, yra sudėtingas, todėl ne 
visuomet teisingas. Didelis mišrių RV genotipų sukeltų infekcijų skaičius vėliau 
buvo aptiktas ir Izraelyje (28,9 proc.) [107]. Daugelyje kitų Europos šalių miš-
rios infekcijos sudarė apie 5 proc. visų analizuotų atvejų (2 lentelė).  

  Iš dalies tipuojamų rotavirusų skaičius įvairiose Europos šalyse svyravo 
nuo 0 iki 33,9 proc. Didelis iš dalies tipuojamų RV padermių kiekis nusta-
tytas  tik keliose šalyse: Estijoje - 33,9 proc., Turkijoje – 29 proc., Slovėnijo-
je – 21 proc., Italijoje - 19,8 proc., Kroatijoje – 17 proc. [98, 108-110]. Šių šalių 
publikacijose pateikti tik trumpalaikių (dažniausiai vieno sezono) tyrimų 
duomenys, todėl neaišku, ar daug netipuojamų padermių yra dėl to, kad šalyje 
cirkuliuoja nauji, iki šiol neidentifikuoti rotavirusai, ar dėl to, kad buvo naudo-
jami nepakankamai jautrūs diagnostiniai metodai. 

  Nors Europoje buvo atlikta nemažai rotavirusų padermes analizuojančių 
darbų, tačiau visi jie buvo atlikti, naudojant skirtingą metodiką, daugelio tyrimų 
apimtys buvo nedidelės, tyrimai atlikti tik tam tikruose mažuose regionuose, 
išnagrinėti tik vienerių metų rotavirusų genotipai, todėl turint vien šių tyrimų 
duomenis, išvadų apie rotavirusų padermių cirkuliacijos dėsningumus daryti 
negalima.
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  Kad būtų galima surinkti išsamią informaciją apie RV genotipus, cir-
kuliuojančius Europoje, 2007 sausio mėn. buvo sukurtas Europos rotavirusų 
tinklas – EuroRotaNet [20].  Plačiau šis projektas aprašytas 1.4 disertacijos 
skyriuje. Visos projekto veikloje dalyvaujančios šalys vadovavosi vienoda darbo 
metodika, todėl gautus skirtingų šalių rezultatus galima apibendrinti ar lyginti 
tarpusavyje.  Iki šiol yra publikuoti du pagrindiniai EuroRotaNet veiklos rezul-
tatus apžvelgiantys straipsniai [21, 22]. Rotavirusų genotipų pasiskirstymas, 
EuroRotaNet duomenimis, per tris skirtingus RVI sezonus (2005-2008m.) patei-
kiamas 3 lentelėje.

  Per tris RVI sezonus (nuo 2005 iki 2008 m.), EuroRotaNet tinklo duome-
nimis, rastas 31 skirtingas rotavirusų genotipas [21]. Nepaisant didelės RV  pa-
dermių įvairovės, patys dažniausi rotavirusų genotipai per tris skirtingus sezo-
nus buvo G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8] ir G9P[8], jie sudarė 90,2 proc. visų 
rotavirusų padermių. G1P[8] buvo pats dažniausias RV genotipas, jo paplitimo 
vidurkis Europos šalyse buvo apie 50 proc. 

  Dažniausių rotavirusų genotipų pasiskirstymas skirtingais sezonais 
skyrėsi: 2005-2006 m. G9P[8] sudarė 37,3 proc., kitą sezoną mažėjo ir 2007-
2008 m. jo dažnis siekė 12,2 proc., tačiau šis genotipas vis tiek išliko antras pagal 
dažnį Europoje. Pirmąjį sezoną G2P[4] paplitimas buvo labai mažas, šis geno-

RV genotipai

Bandinių skaičius ir procentas skirtingais sezonais

2005-2006 2006-2007 2007-2008 Iš viso

n proc. n proc. n proc. n proc.

Dažniausi RV genotipai, suke-
liantys infekcijas žmonėms, 

iš jų:
1939 91,1 3552 88,1 2514 92,4 8005 90,2

G1P[8] 922 43,3 1686 41,8 1690 62,1 4298 48,4

G2P[4] 51 2,4 598 14,8 175 6,4 824 9,3

G3P[8] 81 3,8 125 3,1 128 4,7 334 3,8

G4P[8] 90 4,2 377 9,3 190 6,9 657 7,4

G9P[8] 795 37,4 766 19 331 12,2 1892 21,3

Kiti RV genotipai 65 3,1 97 2,4 42 1,6 104 2,3

Iš dalies genotipuoti RV 100 4,6 150 3,7 104 3,8 354 3,9

Mišrūs RV genotipai 25 1,2 231 5,7 60 2,2 316 3,6

3 lentelė. Rotavirusų genotipų pasiskirstymas 19-oje Europos šalių 2005-2008 m. 
Apibendrinta pagal Iturriza-Gomara M. et al. [21]
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tipas aptiktas tik 2,4 proc. atvejų, o antrąjį sezoną jo dažnis skiekė 14,8 proc. 
G3P[8] dažnis skirtingų sezonų metu išliko beveik toks pats (3 lentelė). 

  Rotavirusų genotipų pasiskirstymas skyrėsi ne tik skirtingais sezonais, 
bet ir tarp skirtingų šalių. G1P[8] buvo pats dažniausias genotipas Danijoje, 
Prancūzijoje, Slovėnijoje ir Jungtinėje Karalystėje  per visus tris sezonus, o Ispa-
nijoje pats dažniausias genotipas pirmus du sezonus buvo G9P[8]. Paskutinįjį 
sezoną Danijoje iš viso neaptikta G3P[8] genotipo, o Jungtinėje Karalystėje du 
sezonus šis genotipas buvo trečias pagal dažnį [21]. 

  Be penkių, dažniausiai pasitaikančių RV genotipų, kiti rotavirusai 
(G1P[4], G1P[6], G2P[6], G3P[3], G3P[4], G3P[6], G3P[9], G4P[6], G4P[14], 
G6P[9], G6P[11], G8P[6], G8P[8], G8P[14], G9P[6], G9P[9], G12P[8] ir 
kt.)  sudarė tik nedidelį kiekį visų RV genotipų (2,3 proc.). Vadovaujantis 
EuroRotaNet protokolu, dažni RV genotipai yra tie, kurių cirkuliacija aplin-
koje yra  >1 proc. Be jau minėtų penkių dažniausių RV genotipų, kitų, cirku-
liuojančių daugiau nei 1 proc. dažniu, viso EuroRotaNet projekto mastu 2005-
2008 metais nebuvo. Mišrios infekcijos aptiktos 3,6 proc. atvejų, iš dalies 
genotipuoti rotavirusai – 3,9 proc.

  EuroRotaNet duomenimis, RVI dažniausiai sirgo vaiki iki 2,5 metų am-
žiaus (ypač 6 - 18 mėn. vaikai). Atliekant tyrimą, nebuvo rasta priklausomybės 
nuo RV genotipo ir vaikų amžiaus ar lyties [21]. 

  Kitoje EuroRotaNet publikacijoje, kurioje pateikiami 15 šalių rotavirusų 
genotipavimo duomenys nuo 2006 iki 2009 metų, rezultatai išlieka panašūs (4 
lentelė) [22]. Per šiuos metus rastas 41 skirtingas RV genotipas, tačiau penki 
pagrindiniai RV genotipai sudaro beveik 90 proc. visų genotipuotų rotavirusų. 
G1P[8] išliko pagrindiniu RV genotipu Europoje, o antras pagal dažnį tapo 
G4P[8], kurio paplitimas palaipsniui didėjo jau nuo pirmojo sezono.  Rotavi-
rusų pasiskirstymas skirtingais sezonais ir tarp skirtingų šalių taip pat skyrėsi. 
Daugelyje Europos šalių G1P[8] genotipas buvo pats dažniausias antrąjį, 2007-
2008 m., sezoną. Belgijoje, Bulgarijoje ir Graikijoje G2P[4] buvo pats dažniau-
sias RV genotipas per visus tris sezonus, jo dažnis viršijo 30 proc., visose kitose 
šalyse šio genotipo paplitimas nesiekė 20 proc. G3P[8] dažnis visose šalyse buvo 
mažesnis nei 20 proc., o Italijoje, Bulgarijoje ir Vengrijoje šio genotipo iš viso 
nerasta pirmąjį sezoną. Lietuvoje užfiksuotas didžiausias G4P[8] dažnis, 2007-
2008 m. jis viršijo 80 proc., Bulgarijoje ir Vokietijoje 2008-2009 m. jis buvo apie 
40 proc. G9P[8] rastas visose Europos šalyse, Ispanijoje jo dažnis buvo didžiau-
sias, 2006-2007 m. jis siekė 50 proc. 
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RV genotipai

Bandinių skaičius ir procentas skirtingais sezonais

2005-2006 2006-2007 2007-2008 Iš viso

n proc. n proc. n proc. n proc.

Dažniausi RV genotipai, suke-
liantys infekcijas žmonėms, 

iš jų:
3384 88,8 7785 90,8 5941 87,7 17110 89,4

G1P[8] 1637 43 4532 52,9 3101 45,8 9270 48,4

G2P[4] 584 15,3 747 8,7 597 8,8 1928 10,1

G3P[8] 113 2,9 324 3,8 381 5,6 818 4,3

G4P[8] 282 7,4 1282 14,9 1318 19,5 2882 15,1

G9P[8] 768 20,2 900 10,5 544 8 2212 11,5

Kiti RV genotipai 98 2,7 292 2,5 484 4,3 874 3,1

Iš dalies genotipuoti RV 118 3,1 249 2,9 258 3,8 625 3,2

Mišrūs RV genotipai 207 5,4 320 3,8 282 4,2 809 4,3

4 lentelė. Rotavirusų genotipų pasiskirstymas 15-oje Europos šalių 2006-2009 m.
Apibendrinta pagal Iturriza-Gomara M. et al. [22]

  EuroRotaNet duomenimis, 2006-2009 metais dviejų rotavirusų genotipų, 
G8 ir G12, padidėjimas įvairiose Europos šalyse (lyginant  skirtingus sezonus) 
buvo statistiškai reikšmingas. Šie rotavirusai gali būti naujai plintantys rotaviru-
sai Europoje. Iš viso devyniose šalyse (Suomijoje, Danijoje, Lietuvoje, Vengrijo-
je, Graikijoje, Olandijoje, Jungtinėje Karalystėje, Vokietijoje ir Bulgarijoje) G12 
rotavirusų paplitimas skirtingų sezonų metu viršijo 1 proc. Rotavirusų genotipo 
G8 dažnis, didesnis nei 1 proc., buvo keliose šalyse, o pats didžiausias – Jung-
tinėje Karalystėje (2,1 proc.), dažnis, mažesnis nei 1 proc., buvo Belgijoje, 
Bulgarijoje, Danijoje, Prancūzijoje, Vokietijoje, Graikijoje, Italijoje, Lietuvoje, 
Švedijoje ir Olandijoje [22]. Tik tęsiant tyrimus, analizuojančius RV genotipų 
paplitimą,  paaiškės, ar šie RV tipai (G8 ir G12) išplis visoje Europoje ir prisi-
jungs prie pačių dažniausių RV genotipų grupės, ar laikui bėgant, jų paplitimas 
mažės. Atvejų, kai kiti, ne penki pagrindiniai, RV genotipai aptinkami paplitę 
dažniau nei 1 proc., Europoje yra buvę ir anksčiau (2 lentelė). Airijoje 1998 
metais G1P[4] genotipas aptiktas 6,9 proc. atvejų, daugiau nei 1 proc. buvo ir 
Danijoje, Italijoje, Izraelyje, tačiau šis genotipas, metams bėgant, neišplito ir 
2006-2009 m., EuroRotaNet duomenimis, jis sudarė tik 0,3 proc. visų RV pa-
dermių [22, 72, 96, 97, 107]. Jungtinėje Karalystėje 1996 m. buvo žymus G9P[6] 
paplitimo padidėjimas (19 proc.), daugiau nei 1 proc. atvejų G9P[6] buvo rasta 
ir Vengrijoje, tačiau šis genotipas taip pat neišplito ir, EuroRotaNet duomeni-
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mis, 2006-2009 m. jis sudarė tik 0,05 proc. visų RV padermių [22, 80, 115] . 
Reikia pabrėžti, kad ankstyvųjų rotavirusų padermių tyrimai ir juose pateikti 
rotavirusų pasiskirstymo procentai turėtų būti vertinami atsargiai, nes daugelyje 
iš jų rotavirusų imtys nebuvo reprezentatyvios. 

  Be penkių pagrindinių, žmones infekuojančių rotavirusų, kiti RV ge-
notipai (G1P[4], G2P[8], G3P[4], G9P[4], G3P[3], G3P[6], G6P[9], G6P[11], 
G6P[14], G8P[6], G8P[8], G8P[14], G9P[6], G9P[10], G12P[9] ir kt.) sudarė 
3,1 proc. visų RV padermių. Iš jų galimi zoonotiniai RV genotipai buvo aptikti 
0,3 proc. atvejų,  persigrupavę tarp žmones infekuojančių ir galimų zoonoti-
nių RV genotipų - 1,7 proc. ir persigrupavę genotipai tarp dažniausių žmones 
infekuojančių RV genotipų  sudarė 1,1 proc. [22].   Iš dalies genotipuoti RV 
pasitaikė 3,2 proc. atvejų, mišrūs genotipai – 4,3 proc. Iturriza-Gomara M. ir 
bendraautorių nuomone, labiausiai tikėtina priežastis, kodėl ne visus rotavirusų 
tipus pavyko identifikuoti, buvo techninės problemos ar per mažas virusų kiekis 
tiriamajame bandinyje.   

  EuroRotaNet tinklo dėka surinkti labai išsamūs duomenys apie 
rotavirusų genotipus, cirkuliuojančius Europoje prieš padedant (vėliau ir 
pradėjus) skiepyti rotaviruso vakcinomis. Penkerių metų duomenys atskleidė, 
kad rotavirusų padermių, cirkuliuojančių Europoje, įvairovė yra labai didelė. 
RV genotipų pasiskirstymas skiriasi skirtingose šalyse ar net tose pačiose 
šalyse skirtingais RVI sezonais. Šis rotavirusų genotipų paplitimo bangavimas 
yra natūralus reiškinys. Akivaizdu, kad šį natūralų RV padermių paplitimo 
bangavimą galima įvertinti, tik turint reprezentatyvius ir tęstinius kelerių 
metų duomenis, todėl ankstesni RV paplitimo tyrimai, atlikti Europoje, yra 
labai svarbūs, bet nepakankamai informatyvūs. Įdiegus vienodus rotavirusų 
genotipavimo metodus visose EuroRotaNet veikloje dalyvavusiose šalyse, gau-
tas nedidelis iš dalies genotipuojamų RV padermių kiekis (apie 4 proc.).  

  Tik turint išsamius, kertinius RV genotipavimo duomenis, toliau gali-
ma stebėti ir spręsti, ar vakcinacija daro įtaką RV genotipams pasiskirstyti bei 
naujoms padermėms atsirasti. Todėl šie rotavirusų genotipavimo duomenys 
yra atspirtis tolimesniems tyrimams bei RV genotipų analizei Europos šalyse, 
kuriose pradėtas visuotinis kūdikių skiepijimas. 

  4.4.2.1. Rotavirusų genotipų tyrimai Baltijos ir kaimyninėse šalyse

  Rotavirusų genotipų įvairovė Baltijos šalyse yra mažai tyrinėta. Iki pra-
dedant šį  mokslinį darbą, duomenų apie Lietuvoje cirkuliuojančius rotavirusus 
nebuvo. Latvijoje iki šiol RV genotipai nėra nagrinėti. Vieninteliai estai iš trijų 
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Baltijos šalių yra publikavę du mokslinius straipsnius, kuriuose nagrinėjamos 
cirkuliuojančios rotavirusų padermės. 

  Pirmasis mokslinis tyrimas Estijoje atliktas 1989-1992 metais, iš viso 
ištirti 158 bandiniai [64]. Rotavirusų G tipai buvo nustatyti, naudojant ELISA 
metodą. G1 buvo dažniausiai pasitaikantis RV tipas (35,6 proc.), antras pa-
gal dažnį buvo G4 (6,1 proc.), po jo sekė G2 (4,8 proc.) ir G3 (3,8 proc.). Net 
49,7 proc. visų tirtų rotavirusų buvo netipuojami. 

  Antroji publikacija iš Estijos pasirodė 2012 metais [108], joje nagrinėja-
ma RV genotipų įvairovė prieš įdiegiant RV vakciną į Nacionalinę imunoprofi-
laktikos programą. Tyrimas atliktas 2007-2008 metais, iš viso genotipuoti 124 
rotavirusų bandiniai. Dažniausiai pasitaikęs RV genotipas buvo G2P[4], jis su-
darė 34,7 proc. visų RV padermių, antras pagal dažnį buvo G4P[8] – 12,9 proc., 
G1P[8] ir G9P[8] – po 4 proc., o G3P[8] pasitaikė 1,6 proc. atvejų. Tyrimo metu 
gautas labai didelis iš dalies tipuojamų RV skaičius (33,9 proc.). Beveik 30 proc. 
atvejų nepavyko identifikuoti P tipo.

  Estų mokslininkų pastangos nagrinėti cirkuliuojančių rotavirusų įvai-
rovę yra labai svarbios, tačiau abiem atvejais ištirtų bandinių imtys yra labai 
mažos. Soeorg H. ir bendraautorių publikacijoje aprašomi dviejų RVI sezonų 
genotipavimo duomenys, tačiau išnagrinėti tik 124 rotavirusų bandiniai [108]. 
Nepaisant to, kad imtis yra per maža, kad būtų galima daryti išvadas apie RV 
genotipų paplitimą Estijoje, darbas yra labai svarbus, nes tai pirmasis bandy-
mas sužinoti, kokie RV genotipai cirkuliuoja toje šalyje. Tačiau toliau vertinant 
šiuos duomenis ir vėl atsiduriame keblioje situacijoje, nes negalima pasakyti, 
kad Estijoje, kaip ir daugelyje Europos šalių, cirkuliuoja tie patys, dažniausi RV 
genotipai, nes tyrimo metu gautas labai didelis iš dalies tipuojamų RV skaičius. 
Patys autoriai teigia, kad labiau tikėtina, kad toks didelis iš dalies tipuojamų RV 
skaičius yra dėl laboratorinių darbo niuansų nei dėl to, kad šalyje cirkuliuoja 
didelis retų RV padermių skaičius. Apie 50 proc. netipuojamų rotavirusų gauta 
ir pirmojo tyrimo metu [64], tačiau jis atliktas 1989-1992 metais, kuomet labo-
ratorinės galimybės buvo kur kas mažesnės nei šiandien, todėl šių dviejų tyrimų 
rezultatų lyginti nederėtų. 

  Kaimyninėje Lenkijoje rotavirusų genotipų įvairovę nagrinėjančių darbų 
taip pat stinga. Vieninteliai duomenys apie RV genotipus, cirkuliuojančius Len-
kijoje, yra publikuoti kaip tarptautinio projekto, nagrinėjančio RVI ypatumus 
ambulatorinėje praktikoje, dalis [103]. Kadangi rotavirusų padermių paplitimo 
tyrimai nebuvo pagrindinis šio projekto tikslas, genotipuotų rotavirusų imtis buvo 
maža. Tyrimo laikotarpiu (2006-2007 m.) Lenkijoje iš viso genotipuoti 76 RV 
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bandiniai, iš jų dažniausiai (71,1 proc.) aptiktas G9P[8] genotipas, antras pagal 
dažnį – G1P[8] (11,8 proc.), G3P[8]  (7,9 proc.), G4P[8] (1,3 proc.), o G2P[4] iš 
viso nebuvo identifikuota. Be šių pagrindinių genotipų, kiti rotavirusų tipai sudarė 
5,3 proc. Mišrios RVI infekcijos identifikuotos 2,6 proc. atvejų. Nors genotipuotų 
RV bandinių imtis labai maža, tačiau tyrimo rezultatai parodė, kad Lenkijoje 
92,1 proc. atvejų buvo identifikuoti tie RV genotipai, kurie dažniausiai cirku-
liuoja ir kitose Europos šalyse. 

  Mokslinėje literatūroje duomenų iš kitų kaimynių regionų Baltarusijos ir 
Kaliningrado srities nėra, tačiau yra viena publikacija iš Rusijos [123]. Straips-
nyje teigiama, kad ištyrus 515 RV bandinių, 100 proc. atvejų gauti G1P[8], 
G2P[4], G3P[8] bei G4P[8] genotipai, t.y. keturi, dažniausiai Europoje identifi-
kuojami rotavirusų tipai. 

  Apibendrinant literatūros duomenis, akivaizdu, kad rotavirusų genoti-
pų įvairovę nagrinėjančių darbų trūksta ne tik Baltijos, bet ir kitose kaimyni-
nėse šalyse. 

  4.4.3. Rotavirusų genotipų įvairovė kitose pasaulio šalyse

  Rotavirusų molekulinė epidemiologija Šiaurės Amerikoje, Australijoje ir 
Naujojoje Zelandijoje yra labai panaši į Europos, tačiau  labai skiriasi nuo tro-
pinių ir subtropinių šalių [94]. Dažniausi RV genotipai, kurie Europoje, Šiaurės 
Amerikoje, Australijoje ir Naujojoje Zelandijoje sudaro apie 90 proc. visų RV pa-
dermių, Pietų Amerikoje ir Azijoje yra aptinkami 68 proc. o Afrikoje – 50 proc. 
atvejų [55, 94]. Besivystančioms šalims būdinga tai, kad jose cirkuliuojančių RV 
įvairovė labai didelė, jose neretai aptinkama persigrupavusių (tarp dažniausių 
žmones infekuojančių ir zoonotinių padermių) ir zoonotinių rotavirusų.

  4.4.3.1. Šiaurės Amerika, Australija ir Naujoji Zelandija

  Jungtinėse Amerikos Valstijose pats dažniausias RV genotipas 1996-
2005 metais buvo G1P[8], jo dažnio vidurkis siekė 78,5 proc. (svyravo nuo 60 
iki 93,9 proc.) [124].  Antras pagal dažnį buvo G2P[4], jis sudarė 9,2 proc. visų 
RV padermių, G9P[8] siekė 3,6 proc., G3P[8] – 1,7 proc. ir G4P[8] – 0,8 proc. 
Rotavirusų genotipo G9P[6] paplitimas pradėjo didėti nuo 1995 metų (nuo 0,2 
proc.), kol 2001 m. jo dažnis pasiekė 5,4 proc., tačiau per likusius keturis sezo-
nus jo iš viso nebuvo aptikta. Per  kitus sezonus buvo aptikta ir kitų, retų RV 
padermių (G12P[6], G6 P[9], G3P[9]), jų dažnis svyravo nuo 0,5 iki 1,7 proc., 
tačiau per visą tyrimo laikotarpį nuo 1996 iki 2005 m. sudarė 0,6 proc. [124]. 
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  Atliekant tyrimą JAV (2005 – 2008 metais) buvo nagrinėjama RV geno-
tipų įvairovė, prieš pradedant ir pradėjus skiepyti RV vakcinomis (visuotinis 
kūdikių skiepijimas rotaviruso vakcina JAV pradėtas nuo 2006 metų) [125]. 
Paaiškėjo, kad dominuojantis RV tipas 2005-2007 metais buvo G1P[8], tačiau 
2007-2008 metais G1P[8] pakeitė G3P[8]. Keturi RV genotipai G1P[8], G2P[4], 
G3P[8] ir G9P[8] buvo aptinkami kasmet. Per trejus tyrimo metus buvo aptik-
tos šios retos RV padermės:  G2P[8], G1P[6], G2P[6], G4P[6], G1P[4], G3P[9], 
G12P[6] ir G12P[8]. Publikacijos autoriai daro išvadą, jog labiausiai tikėtina, 
kad G3P[8] genotipo dažnio padidėjimas 2007-2008 m., t.y. pradėjus visuotinį 
kūdikių skiepijimą, yra natūralus genotipo paplitimo bangavimas, o ne vakci-
nos daroma įtaka genotipams cirkuliuoti, tačiau tolimesnė cirkuliuojančių RV 
genotipų stebėsena yra būtina [125]. 

  Kanadoje  rotavirusų molekulinės epidemiologijos tyrimų atlikta labai 
mažai. Naujausioje kanadiečių publikacijoje nagrinėjami RV genotipai, cir-
kuliuojantys šalyje, prieš pradedant visuotinį kūdikių skiepijimą RV vakcina, 
t.y. 2007-2010 metais [126]. G1P[8] buvo aptiktas dažniausiai  64 proc. atvejų, 
antras pagal dažnį G3P[8] – 16,5 proc., G2P[4] – 8,1 proc., G9P[8] – 4,8 proc. 
ir G4P[8] – 1,1 proc.  Buvo rastas vienas retas rotavirusų genotipas G9P[4]. 
Mišrios infekcijos pasitaikė 4,8 proc. atvejų. 

  Australijoje ir Naujojoje Zelandijoje penki dažniausi RV genotipai sudarė 
nuo 82 iki 95 proc. visų RV padermių, iš jų pats dažniausias RV genotipas buvo 
G1P[8], skirtingose publikacijose jo dažnis svyruoja nuo 52 iki 67,8 proc. [127-
129]. Naujojoje Zelandijoje buvo aptiktas vienas G8P[14] rotavirusas, kitos 
retos RV padermės, turinčios G6, G8 ar P9 pasitaikė itin retai. Mišrių infekcijų 
dažnis taip pat labai mažas, ne daugiau 1 proc. [127], o netipuojamų padermių 
Australijoje buvo aptikta apie 18 proc. [129]. 

  4.4.3.2. Lotynų Amerika

  Linhares A.C. ir bendraautoriai atliko sisteminę publikacijų apie rotavi-
rusų genotipų paplitimą Lotynų Amerikoje ir Karibų šalyse apžvalgą, į ją buvo 
įtraukti duomenys nuo 1977 iki 2009 m. (iš viso apžvelgti 174 951 rotavirusų 
bandinių genotipavimo rezultatai) [130]. Apžvalgoje pasirinktas labai didelis 
laikotarpis ir ne viena šalis, o visas žemynas, todėl suprantama, kad RV geno-
tipų pasiskirstymas skyrėsi skirtingose šalyse ir skirtingu metu, tačiau esminės 
RV padermių paplitimo tendencijos yra matomos. Penki dažniausi Europos 
RV genotipai, Lotynų Amerikoje sudarė 41 proc., šie genotipai pasiskirstė tokiu 
dažniu: G1P[8] - 17,9 proc.,  G2P[4] – 9,1 proc. ir G9P[8] – 8,8 proc., G3P[8] – 
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2,8 proc. ir G4P[8] – 2,4 proc. Susisteminus publikacijas, pastebėta, kad Lotynų 
Amerikoje daugėja G12 rotavirusų, dažniausia jų kombinacija buvo G12P[9]. 
Šio RV genotipo dažnio vidurkis siekė 1,5 proc. [130]. Rotavirusų genotipas 
G5P[8], kurio Europoje iš viso nėra aptikta, Lotynų Amerikoje sudarė 1 proc. 
visų rotavirusų, jis buvo rastas Brazilijoje, Argentinoje ir Paragvajuje [131-
133]. Panašus dažnis buvo ir kitų, retų, RV padermių: G1P[4], G1P[3], G2P[8], 
G3P[3], G1P[6], G3P[6]. Mišrios RV infekcijos pasitaikė 10,7 proc. atvejų, o 
netipuojamų RV rasta apie 20 proc. [130].

  4.4.3.3. Afrika

  Afrikoje nuo 1998 m. yra įkurtas Afrikos rotavirusų tinklas, kurio vienas 
pagrindinių tikslų yra išanalizuoti rotavirusų molekulinę epidemiologiją Afri-
koje. Šiuo metu šio tinklo veikloje dalyvauja 16 Afrikos valstybių. Seheri M. ir 
bendraautorių publikacijoje pateikiami naujausi RV genotipų įvairovės duome-
nys Afrikoje 2007-2011 metais [53]. Tyrimo metu paaiškėjo, kad penki dažniau-
si Europos RV genotipai Afrikoje sudarė mažiau nei 50 proc. visų padermių. 
Afrikoje dominuoja 8 RV padermės, t.y. G1P[8] (18 proc.), G9P[8] (11,7 proc.), 
G2P[4] (8,6proc.), G2P[6] (6,2 proc.), G1P[6] (4,9 proc.), G3P[6] (4,3 proc.), 
G8P[6] (3,8 proc.) ir G12P[8] (3,1 proc.). Rotavirusų genotipų pasiskirstymas 
skyrėsi skirtingais sezonais bei skirtingose geografinėse Afrikos vietose, tačiau 
dominuojančios padermės buvo tos pačios. Mišrūs RV genotipai buvo aptikti 
apie 18 proc. atvejų, netipuojami – 7,2 proc. [53]. Kiti RV genotipai, kurių dažnis 
siekė 1-3 proc., buvo G9P[6], G8P[4], G12P[6], G3P[8], G8P[8]. Afrikoje rastos 
ir ypatingai retos RV padermės tokios kaip G8P[14], G6P[6], G4P[6], G9P[14] ir 
G10P[6], šiuo metu manoma, kad šie RV genotipai susiformavo, persigrupavus 
žmones ir gyvūnus infekuojantiems rotavirusams. Didžioji Afrikos gyventojų 
dalis gyvena, glaudžiai susiję su naminiais gyvūnais, todėl situacijos, kuomet gali 
įvykti virusų persigrupavimas, yra labai dažnos. Minėtieji persigrupavę žmonių - 
zoonotiniai RV genotipai buvo aptikti keliose Afrikos valstybėse: Mauricijuje, 
Tanzanijoje, Bisau Gvinėjoje, Senegale ir Nigerijoje [53]. 

  Dar vieno tyrimo metu aptikta, kad retas RV genotipas G6P[6] Burkina 
Faso buvo antras pagal dažnį, po G9P[8] [134], toks didelis šio genotipo papliti-
mas vienoje iš Afrikos šalių  leidžia pritarti koncepcijai, kad galimas tarprūšinis 
RV genotipų plitimas. Šiai teorijai tinka ir kitas faktas, kad pirmą kartą Afrikoje, 
Kamerūne, identifikuotas G5 RV tipas (įprastai infekuojantis kiaules) vis dažniau  
aptinkamas ir kitose Afrikos šalyse [135]. G8 rotavirusai yra žinomi, kaip dažniau-
siai galvijus infekuojantys virusai, tačiau Afrikoje šie rotavirusai ypatingai dažnai  
infekuoja vaikus. G8P[6] genotipas priklauso vienai iš aštuonių RV padermių, 
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dažniausiai aptinkamų Afrikoje. Molekulinė G8 rotavirusų analizė leidžia įtarti 
galimą tiesioginę zoonotinę transmisiją arba RV padermių plitimą, formuojantis 
persigrupavus zoonotiniams ir žmones infekuojantiems RV genotipams [53]. 

  4.4.3.4. Azija

  Vadovaujantis naujausia sistemine publikacijų, nagrinėjančių RV geno-
tipų paplitimą Azijoje, apžvalga, Azijoje pačios dažniausios RV padermės yra 
šios: G1P[8] (23,6 proc. ), G2P[4] (11,8 proc. ), G3P[8] (18,9 proc. ) ir G9P[8] 
(7,4 proc. ) [54]. Reti RV genotipai buvo aptinkami 16,8 proc., mišrios infekci-
jos – 7,5 proc. ir netipuojami RV – 14 proc. atvejų. Rotavirusų pasiskirstymas 
labai skyrėsi, lyginant skirtingas žemyno šalis. Honkonge, Japonijoje, Mongoli-
joje ir Taivane keturi RV genotipai, (G1P[8], G2P[4], G3P[8], G9P[8]), dažniau-
siai aptinkami Europoje ir kitose industrinėse šalyse, sudarė 80 proc. visų RV 
padermių, tačiau kitose Azijos šalyse RV genotipų įvairovė buvo daug didesnė. 
Be keturių pagrindinių RV genotipų, Bangladeše, Kinijoje, Indijoje, Indonezijo-
je, Pietų Korėjoje ir Vietname buvo aptinkami šie rotavirusai: G1P[4], G1P[6], 
G2P[6], G2P[8], G9P[4] ir G9P[6] [54, 136, 137]. Kai kurios retos RV padermės 
buvo aptinkamos išskirtinai tik tam tikrose šalyse: G3P[4] - Kinijoje ir Pietų 
Korėjoje, G4P[6] - tik Pietų Korėjoje, G12P[6] -Indijoje, Nepale ir Bangladeše,  
G12P[8] -Indijoje, Nepale ir Šri Lankoje [54, 138, 139]. Mišrios RV infekcijos 
buvo dažnai aptinkamos Indonezijoje, Vietname ir Indijoje, jų dažnis šiose šaly-
se siekė 23 proc., 17,2 proc. ir 15 proc. Daugiausia netipuojamų padermių buvo 
registruojama Pietryčių ir Pietų Azijoje [54].

  4.5. RV genotipai ir klinikiniai RVI ypatumai
  4.5.1. RVI klinikiniai požymiai

  Klinikinė RVI išraiška gali būti nuo besimptomės iki labai sunkios [140-
142]. Šiai ligai labiausiai būdinga klinikinių simptomų triada: karščiavimas, 
vandeningas viduriavimas ir vėmimas, tačiau nebūtinai visi trys simptomai turi 
būti vieno RVI epizodo metu. Gali pasitaikyti įvairių šių simptomų kombinacijų, 
sergantys vaikai gali tik viduriuoti arba tik vemti ir karščiuoti, retais atvejais RVI 
išraiška yra tik karščiavimas [17, 143-146]. Sergant RVI, pasitaiko ir kitų nespe-
cifinių simptomų, tokių kaip pykinimas, pilvo pūtimas ar skausmas [147]. Dėl 
dažno viduriavimo ir vėmimo sutrinka vandens bei elektrolitų pusiausvyra orga-
nizme, atsiranda dehidratacijos požymių. Laiku nepradėjus gydyti, gali išsivystyti 
hipovoleminis šokas. Netekus daug skysčių,  febriliai karščiuojant, vaikai iš pra-
džių tampa irzlūs, blogėjant būklei – mieguisti, apatiški, gali sutrikti sąmonė.  
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  Šiandien yra žinoma, jog beveik visi RVI sergantys asmenys, nors ir labai 
trumpai, tačiau pereina viremijos stadiją ir virusas gali būti aptinkamas įvai-
riuose audiniuose asmenų, turinčių net ir normalią imuninę sistemą [148-151]. 
Klinikinės viremijos pasekmės iki šiol lieka neaiškios. Yra žinoma tik tiek, kad 
tie vaikai, kurių organizme RV RNR ir RV antigenas buvo aptiktas išmatose ir 
kraujo serume, sirgo sunkiau (febriliai karščiavo ir gausiai vėmė) nei tie, kurių 
kraujo serume nebuvo RV RNR ir RV antigeno [152]. Nors pasaulyje vis atsi-
randa naujų klinikinių atvejų aprašymų, kai, esant sisteminei infekcijai, rota-
virusas aptinkamas ekstraintestinaliai, tačiau iki šiol nėra įrodymų, kad būtent 
rotavirusas lemia sisteminę infekciją, tai įrodyti labai sunku, nes galimos siste-
minės RVI atvejai yra labai reti [150, 153-157]. 

  Indijoje, atlikus prospektinį tyrimą, nustatyta, kad vaikams, sirgu-
siems rotavirusine infekcija, kartu pasitaikė ir kitos klinikinės būklės: viršu-
tinių (8,8 proc.) ar apatinių kvėpavimo takų infekcijos (16,8 proc.), anemija 
(10,2 proc.), sepsis (8,8 proc.), traukuliai (7,3 proc.), egzantema (2,9 proc.)  
ir kt. [143]. Beveik tokiu pačiu dažniu šios klinikinės būklės aptiktos ir kitoje 
grupėje, kurioje vaikai sirgo ne rotavirusiniu gastroenteritu.  Panašius duome-
nis pateikia ir kiti tyrimai, tačiau iki šiol nėra įrodymų, kad ekstraintestiniai 
simptomai yra rotavirusinės infekcijos išraiška [143, 157]. 

  Vaikai, sergantys RV gastroenteritu, lyginant su sergančiais ne rotavirusi-
niu gastroenteritu, serga sunkiau ir ilgiau, jie dažniau vemia, išsivysto sunkesnė 
dehidratacija, dažniau prireikia gydymo intraveniniais rehidrataciniais tirpalais, 
hospitalizacijos trukmė būna ilgesnė [158, 159]. 

  Rotavirusine infekcija sunkiausiai sergama pirmąjį kartą [160], pakartoti-
niai epizodai dažniausiai būna lengvesni ar net besimptomiai [147]. Yra žinoma, 
kad kūdikiai serga sunkiausiai. Naujagimiams klinikinė rotavirusinės infekcijos iš-
raiška dažniausiai būna lengva ar besimptomė [161-163], tačiau pasitaiko ir sunkių 
infekcijos atvejų, kurių metu išsivysto nekrotizuojantis enterokolitas [164, 165]. 

  Japonijoje, atlikus tyrimą, nustatyta, kad vaikams pasveikti po buvusios 
RVI prireikė nuo 8 iki 14 dienų [166].

  4.5.2. RVI klinikinės išraiškos priklausomybė nuo RV genotipo

  Mokslinėje literatūroje, atsiradus publikacijoms apie cirkuliuojančius 
rotavirusų genotipus, iškilo klausimas, ar vienos rotavirusų padermės yra viru-
lentiškesnės už kitas, ar skirtingi rotavirusų genotipai gali sukelti sunkesnę ar 
lengvesnę RVI eigą. Straipsniuose pateikiamos nuomonės apie  įvairių rotaviru-
sų genotipų sukeliamų ligų klinikines išraiškas yra prieštaringos.  
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  Viena pirmųjų publikacijų, nagrinėjanti skirtingų rotavirusų padermių 
sukeliamos infekcijos sunkumą, yra iš Vengrijos [89]. Joje teigiama, kad nėra 
skirtumo tarp dažniausiai paplitusių  RV genotipų sukeliamos ligos klinikinės 
išraiškos. Tokią pačią išvadą padarė ir mokslininkai iš Austrijos ir Prancūzijos 
[111, 167]. Atlikus tyrimą Jungtinėje Karalystėje, paaiškėjo, kad pacientams, 
infekuotiems G2P[4] genotipu, daug rečiau prireikė gydymo stacionare, nei 
infekuotiems kitomis RV padermėmis, o tai, autorių nuomone, reiškia, kad 
G2P[4] sukeliama infekcija yra lengvesnė [168].  Šiam darbui prieštarauja kita 
publikacija, kurioje teigiama, kad G2P[4] infekcijos Europoje buvo reikšmingai 
susijusios su RVI atvejais, gydytais ligoninėje, todėl autoriai daro prielaidą, kad 
G2P[4] sukelia sunkesnę ligos eigą, nei kiti dažniausiai paplitę RV genotipai 
[21]. Tyrimo iš Italijos duomenimis, G2P[4] rotavirusai taip pat sukėlė sunkes-
nę infekciją, lyginant su G1P[8] ir G4P[8] [76]. Autoriai iškėlė hipotezę, kad 
G2P[4] genotipas buvo neseniai atsiradęs Palerme, todėl nebuvo susiformavęs 
visuomenės imunitetas ir G2P[4] sukelta infekcija buvo sunkesnė.  

  Mokslinėje literatūroje yra keli darbai, teigiantys, kad G9 rotavirusai 
sukelia sunkesnę ligos eigą [168, 169]. Tą patį patvirtina ir vienos iš rotavirusų 
vakcinų klinikinių tyrimų   duomenys: G9 rotavirusų tipai buvo susiję su sun-
kesne ligos išraiška [170]. Tačiau  atlikus tyrimus Italijoje ir JAV, nerasta skirtu-
mų tarp ligos, sukeltos G9 ar kitų RV tipų, sunkumo [78, 171]. 

  REVEAL tyrimo, atlikto septyniose Europos šalyse 2004-2005 metais, 
duomenimis, kaip ir kitų vėlesnių tyrimų, atliktų Italijoje, Prancūzijoje bei Bel-
gijoje, duomenimis, nebuvo rasta priklausomybės tarp dažniausiai pasitaikan-
čių RV genotipų ir sunkesnės ligos eigos [105, 172-174]. 

  Suomijos mokslininkai nustatė, kad RVI sunkiau sirgo tie vaikai, kurių 
organizme RV RNR ir RV antigenas buvo aptiktas išmatose ir kraujo serume, 
nei tie, kurių kraujo serume nebuvo RV RNR ir RV antigeno. Iš visų tirtų atvejų, 
kai RV RNR ir RV antigenas buvo rastas ir kraujo serume, ir išmatose, G1 geno 
grupės rotavirusai pasitaikė žymiai dažniau nei kitų geno grupių [152]. 

  Tyrimų, nagrinėjančių retų RV genotipų ir klinikinės ligos išraiškos ryšį, 
yra labai mažai. Vengrijoje atlikto tyrimo duomenimis, rotaviruso G6 tipas su-
kelia labai sunkią ligą,  kaip ir G3P[6] genotipas (analizuotas Jungtinėje Karalys-
tėje), visi pacientai infekuoti šiais virusais buvo hospitalizuoti [90, 168]. Indijoje 
retų RV genotipų, (G1P[4], G2P[8] ir G10P[11]), sukelta RVI buvo lengvesnė, 
nei dažnai pasitaikančių RV genotipų, (G1P[8], G2P[4] ir G9P[8]) [143, 175]. 

  Apžvelgtų tyrimų duomenys yra kontraversiški ir iki šiol nėra vienos 
nuomonės, ar skirtingi RV genotipai lemia sunkesnę RVI eigą. Siekiant atsakyti 
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į šį klausimą, tikslingi tolimesni prospektiniai tyrimai, apimantys hospitalizuotų 
ir ambulatoriškai gydomų pacientų RVI atvejus. 

  4.6. Rotavirusinės infekcijos profilaktika

  Nespecifinės RVI profilaktikos priemonės (rankų plovimas, dezinfektan-
tų naudojimas, kūdikių maitinimas motinos pienu, ligonio izoliavimas ir kt.) 
labai svarbios, tačiau nepakankamai efektyvios. Nepaisant visų pastangų page-
rinti sanitarines sąlygas, diegti rankų higienos ir dezinfekcijos priemones, ser-
gamumas RVI industrinėse šalyse išliko beveik toks pats, kaip ir besivystančiose 
valstybėse. Šiuo metu vienintelė patikima RVI profilaktikos priemonė - skiepai. 
Pasaulyje atlikta daug vakcinų veiksmingumo ir efektyvumo tyrimus apibendri-
nančių mokslinių darbų, įrodančių, jog šiuolaikinės rotavirusų vakcinos efekty-
viai sumažina sergamumą bei mirtingumą, sąlygotą RVI [12-16, 176]. 

  Rotaviruso vakcinų paieškos prasidėjo netrukus po to, kai buvo atrastas 
rotavirusas. Šiandien, kuriant rotaviruso vakcinas, einama dviem strateginėmis 
kryptimis: a) „Dženerio tipo“ vakcinos kuriamos, naudojant žmogui nepato-
geniškus rotavirusus, išskirtus iš įvairių gyvūnų (galvijų, ėriukų, beždžionių ir 
kt.), b) žmonėms būdingų rotavirusų atenuavimas laboratorijose ar natūralaus 
pergrupavimo metodais. 

  Pirmoji licencijuota vakcina rotavirusinės infekcijos profilaktikai buvo 
pagaminta, naudojant rhesus beždžionių ir žmogaus rotavirusus (RotaShield™). 
Pradėjus vaikus skiepyti šia vakcina, JAV vakcinų saugumo stebėjimo sistema 
(VAERS) užfiksavo padažnėjusias invaginacijas tarp paskiepytųjų, todėl šios 
vakcinos vartojimas buvo nutrauktas [43, 44] ir pradėtas intensyvus naujų 
vakcinų kūrimas. Nuo 2006 metų Lietuvoje, kaip ir daugelyje Europos valstybių, 
yra įregistruotos dvi rotaviruso vakcinos:  RV1 ir RV5. Abiejų vakcinų saugumą 
ir veiksmingumą patvirtino daugybė klinikinių tyrimų, atliktų įvairiose pasau-
lio šalyse [177-185]. 

  RV1 - tai per burną skiepijama, gyva susilpninta vakcina, kurios sudėtyje 
yra G1P[8] genotipo, vakcininis RIX 4414 štamas. Tai žmogaus kilmės rotaviru-
sų vakcina, jos veiklioji medžiaga – gyvi susilpninti rotavirusai. Įskiepijus tokią 
vakciną, vakcininiai rotavirusai dauginasi paskiepytojo žarnyne, imituoja natū-
ralų infekcinį procesą, tačiau nesukelia ligos. Imunitetui sudaryti įskiepijamos 
dvi vakcinos dozės, tarp kurių turėtų būti ne mažesnė kaip 1 mėnesio pertrau-
ka. Skiepijimą galima pradėti nuo 6 sav. amžiaus ir būtina užbaigti ne vėliau, nei 
kūdikiui sueis 24 savaitės [186]. Dozuojant tokiu pat būdu, RV1 galima skirti 
prieš laiką, po 27 nėštumo savaitės, gimusiems kūdikiams. Indukuodama ho-
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motipinį ir heterotipinį imuninį atsaką, ši vakcina apsaugo nuo ligos, kurią gali 
sukelti ne tik G1P[8], bet ir kiti rotaviruso genotipai [179]. 

  RV5 - tai gyva, per burną skiepijama vakcina, kuri pagaminta, pergrupa-
vus žmogaus ir jaučio rotavirusus. Jos sudėtyje yra penki žmogaus G1, G2, G3, 
G4 ir P[8] rotavirusų komponentai, pergrupuoti su WC3 galvijų štamo G6 ir 
P[5] rotavirusų komponentais [187]. Vakcina, indukuodama homotipinę apsau-
gą, efektyviai apsaugo nuo visų vakcinos sudėtyje esančių rotavirusų genotipų 
[182]. Šios vakcinos skiepijimo kursas - 3 dozės. Skiepijimą galima pradėti, kai 
kūdikiui sukanka 6 savaitės ir būtina užbaigti ne vėliau, nei kūdikiui sueis 32 
savaitės. Skiepijant tarp vakcinos dozių turi būti daromos ne trumpesnės nei 
4 sav. pertraukos. RV5 galima skirti prieš laiką, po 25 nėštumo savaitės, gimu-
siems kūdikiams [188]. 

  Iki šiol nėra visiškai aišku, kokie veiksniai lemia povakcininio imunite-
to susiformavimą, tačiau analizuojant klinikinius rotaviruso vakcinų tyrimus, 
paaiškėjo, jog įskiepijus vakciną, yra indukuojama tiek homotipinė, tiek hetero-
tipinė apsauga. Povakcininiam imunitetui didelę įtaką turi specifinių IgA anti-
kūnų kiekis žarnos gleivinėje, specifinės B ląstelės, turinčios α4β7 receptorių, iš 
mamos gauti specifiniai antikūnai ir kt. veiksniai [51, 189]. 

  Nors iki šiol nėra paskelbta lyginamųjų klinikinių tyrimų, kurie abi vakci-
nas  palygintų  tarpusavyje, tačiau yra žinoma, jog abiejų vakcinų veiksmingumo 
ir saugumo rodikliai yra labai panašūs. Europos vaistų agentūros duomenimis, 
abi vakcinos apsaugo nuo G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8] ir G9P[8] rotavirusų 
genotipų [186, 188]. Europoje atliktų klinikinių tyrimų duomenys rodo, kad abi 
rotaviruso vakcinos efektyviai apsaugo vaikus nuo sunkaus rotavirusinio gastro-
enterito (RV1 - 85-94 proc., RV5 – 90-98 proc.), o nuo bet kokio sunkumo RVI 
apsauga yra mažesnė (RV1 - 73-84 proc., RV5 - 60-74 proc.) [179, 182, 183]. 
JAV nuo 2008 metų visuotinai kūdikiams skiepyti naudojamos abi rotaviruso 
vakcinos. Mokslinėje literatūroje iš JAV pasirodė darbų, kuriuose  abi rotaviruso 
vakcinos buvo lyginamos tarpusavyje, pagal tai, kaip efektyviai jos apsaugo nuo 
sunkaus rotavirusinio gastroenterito ir taip sumažina ambulatorinių konsultacijų 
bei hospitalizacijų dėl RVI skaičių. Apibendrindami tyrimų rezultatus, moksli-
ninkai teigia, kad abi rotaviruso vakcinos yra labai efektyvios [15, 190]. 

  Šalyse, kuriose pradėtas visuotinis kūdikių skiepijimas RV vakcinomis, 
pastebėta, kad invaginacijos tikimybė, įskiepijus vakciną, yra labai maža, tačiau 
reikšminga, todėl ši rizika turėtų būti įvertinta [191-194]. Dažniausiai invagina-
cijos buvo registruojamos per pirmąją savaitę, įskiepijus pirmąją vakcinos dozę. 
Siekiant sumažinti galimą invaginacijos riziką, yra būtina griežtai laikytis to 
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skiepijimo kalendoriaus, kuris buvo naudojamas atliekant  klinikinius vakcinų 
saugumo ir veiksmingumo tyrimus, t.y. pirmąją vakcinos dozę įskiepyti 6-12 
savaičių kūdikiams  [195]. Jungtinėje Karalystėje, kurioje visuotinis kūdikių 
skiepijimas RV1 vakcina pradėtas 2013 m., atlikta galimos žarnų invaginacijos 
rizikos analizė. Tyrimo duomenimis, skiepijimo (RV1 vakcina) nauda stipriai 
viršija galimą riziką [196]. Buttery J.P. ir bendraautoriai, apibendrinę visus iki 
šiol publikuotus mokslinius duomenis apie žarnų invaginaciją, susijusią su RVV 
skiepijimu, daro išvadą, kad skiepijimo nauda stipriai viršija galimą riziką. Be 
to, atkreipia dėmesį į tai, kad natūrali RVI taip pat siejama su galima žarnų in-
vaginacijos rizika [197].   

  Dvi mokslinės draugijos ESPID (Europos vaikų infekcinių ligų draugija) 
ir ESPAGHAN (Europos vaikų gastroenterologijos, hepatologijos ir mitybos 
draugija) vadovaudamosi įrodymais pagrįsta medicina rekomenduoja rotavi-
ruso vakcinomis skiepyti visus sveikus Europos kūdikius iki 6 mėn. amžiaus 
[198]. Pasaulinė sveikatos organizacija rekomenduoja įtraukti rotaviruso vak-
cinas į kiekvienos šalies Nacionalinę imunoprofilaktikos programą [46]. Rota-
virusų vakcinos yra įtrauktos į 53 pasaulio valstybių (JAV, Australijos, kai kurių 
Europos, Pietų Amerikos, Afrikos bei Azijos šalių) Nacionalines imunoprofi-
laktikos programas [45]. Europoje rotaviruso vakcinos yra įtrauktos į Austrijos, 
Belgijos, Graikijos, Jungtinės Karalystės, Suomijos, Liuksemburgo, Norvegijos 
Nacionalines imunoprofilaktikos programas [48, 199]. Vokietijoje visuotinis kū-
dikių skiepijimas yra vykdomas keliose Vokietijos žemėse, Kroatijoje skiepijami 
tik rizikos grupės kūdikiai, o Latvijoje valstybė kompensuoja 50 proc. vakcinos 
kainos, Slovakijoje - 20 proc. [19, 45]. Kitose Europos valstybėse kompensavi-
mo sistemos nėra ir rotaviruso vakcinos išlaidas apmoka savo kūdikį norintys 
paskiepyti tėvai.  Deja, Lietuvoje iki šiol vakcinos prieš rotavirusinę infekciją 
nekompensuojamos ir skiepijimo šia vakcina apimtys yra itin mažos. 

  4.7. Vakcinacijos įtaka cirkuliuojantiems rotavirusų genotipams

  Netrukus po to, kai naujosios RV vakcinos (RV1 ir RV5) buvo įregistruo-
tos daugelyje pasaulio šalių,  kai kuriose iš jų pradėtas visuotinis kūdikių skiepi-
jimas. Brazilija buvo viena iš pirmųjų šalių pasaulyje, kuri RV1 vakciną įtraukė 
į Nacionalinę imunoprofilaktikos programą. Įdiegus skiepijimą monovalente 
G1P[8] vakcina, netrukus pastebėta, kad šalyje padidėjo G2P[4] RV genotipo 
cirkuliacija [200]. Iškilo klausimas, ar šis G2P[4] genotipo dažnio padidėjimas 
yra sąlygotas vakcinacijos? Analizuojant  genotipų paplitimą kitose Pietų Ame-
rikos šalyse, paaiškėjo, kad Hondūre, Paragvajuje, Gvatemaloje ir Argentinoje 
taip pat padidėjo G2P[4] dažnis, nors šiose šalyse nebuvo visuotinio kūdikių 
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skiepijimo RV vakcinomis [201-203]. Todėl manoma, kad G2P[4] paplitimo pa-
didėjimas atspindi natūralų RV genotipų dažnio bangavimą, o ne vakcinacijos 
daromą įtaką genotipų įvairovei [21, 203, 204]. Vienoje iš naujausių  publikaci-
jų, nagrinėjančių RV molekulinės epidemiologijos duomenis Brazilijoje, teigia-
ma, skiepijimas RV1 vakcina neturi įtakos RV genotipams plisti [205].

  Australijoje nuo 2007 metų į Nacionalinę imunoprofilaktikos programą 
yra įtrauktos tiek RV1, tiek RV5 rotaviruso vakcinos. Tiriant rotavirusų geno-
tipus, praėjus metams po to, kai buvo įdiegtas visuotinis kūdikių skiepijimas, 
akivaizdžių genotipų paplitimo pokyčių nepastebėta, tačiau G2 ir G9 RV tipai 
dažniau buvo aptinkami tuose šalies regionuose, kuriuose buvo skiepijama RV1 
vakcina, o G3 dažniau aptinkama ten, kur buvo skiepijama RV5 vakcina [128]. 
Manoma, kad tai irgi susiję su natūraliu RV genotipų bangavimu, nes panašūs 
RV genotipų paplitimo pokyčiai buvo stebimi ir anksčiau [206]. 

  Belgijoje visuotiniam kūdikių skiepijimui buvo pasirinkta RV1 vakcina. 
Pradėjus ja skiepyti, taip pat pastebėta, kad padidėjo G2P[4] genotipo dažnis, jis 
viršijo 30 proc. ir panašus išliko dar kitus du sezonus iš eilės [207]. Nors tiriant 
genotipų paplitimą, iki pradedant visuotinį kūdikių skiepijimą, buvo fiksuojami 
natūralūs genotipų dažnio bangavimai, tačiau G2P[4] dažnis niekuomet nebuvo 
viršijęs 20 proc. ribos [207]. EuroRotaNet duomenimis, G2P[4] dažnis padidėjo 
ir kitose Europos šalyse (Vengrijoje, Prancūzijoje, Slovėnijoje), kuriose nebuvo 
visuotinio kūdikių skiepijimo RV vakcinomis [21, 22], tačiau 2007-2008 metais 
G2P[4] dažnis šiose šalyse vėl sumažėjo, o Belgijoje vis tiek išliko toks pats di-
delis [207]. Dar vienoje Belgijos autorių publikacijoje teigiama, kad statistiškai 
reikšmingai dažniau G2P[4] genotipas buvo aptiktas RV1 vakcina paskiepytų, 
nei RVV neskiepytų vaikų grupėje [174]. Visi šie faktai leidžia įtarti, kad skie-
pijimas monovalente vakcina daro įtaką G2P[4] rotaviruso genotipui paplisti. 
Kad galėtume patvirtinti arba paneigti šią prielaidą, būtini tęstiniai molekulinės 
rotavirusų epidemiologijos tyrimai. 

  Mokslinėje literatūroje pasirodė duomenų apie tai, kad laukiniai rota-
virusai gali persigrupuoti su vakcininėmis RV padermėmis [208, 209]. Nika-
ragvoje, kurioje skiepijama tik RV5 vakcina, atlikto tyrimo metu, dviejų vaikų 
išmatų bandiniuose buvo aptiktas G1P[8] genotipas, kurio NSP2 genas buvo 
identiškas kaip ir RV5 vakcinos [209]. Duomenys iš Suomijos rodo, kad persi-
grupavę virusai tarp laukinių ir vakcininių padermių gali plisti, nes aplinkoje 
išlieka gyvybingi bent vieną transimisijos ciklą [208]. Šie duomenys patvirtina, 
kad  vakcininių rotavirusų padermių genomo segmentai gali integruotis į šiuo 
metu cirkuliuojančių rotavirusų genomą, tačiau kol kas užregistruoti tik pavie-
niai vakcininių ir laukinių rotavirusų persigrupavimo atvejai. 
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  Visuotinis skiepijimas rotaviruso vakcinomis įvairiose pasaulio šalyse 
pradėtas ganėtinai neseniai, todėl gali praeiti nemažai metų, kol bus galima at-
sakyti į klausimą, ar vakcinų įtaka rotavirusų genotipams paplisti yra reikšmin-
ga [8, 14, 210-213].

  4.8. Rotavirusinė infekcija Lietuvoje

  Oficialiai RVI Lietuvoje pradėta registruoti nuo 1994 metų, tačiau iki 
šiol infekcijos daroma žala Lietuvos visuomenės sveikatai nėra gerai žinoma. 
Tai siejama su tuo, jog Lietuvoje nėra patikimos RVI registracijos ir kokybiškų 
epidemiologinių RVI tyrimų. Nors RVI registracija Lietuvoje yra privaloma, 
tačiau daugelis atvejų lieka nediagnozuoti dėl taikomų tyrimų limitų pirminės 
grandies gydymo įstaigose bei mažo gydytojų suinteresuotumo atlikti laborato-
rinius RVI tyrimus, žinant, kad ligos gydymo taktika vis tiek išliks tokia pati. Jei 
infekcija nėra diagnozuojama, ji nebus ir užregistruota. Remiantis EuroRotaNet 
tinklo duomenimis, Lietuvoje kasmet turėtų būti diagnozuojama apie 34 tūkst. 
RVI atvejų [20]. Oficialiai 2013 metais Lietuvoje užregistruoti 3077 RVI ser-
gantys pacientai, iš jų 97,2 proc. buvo hospitalizuoti, todėl akivaizdu, kad dau-
giausia pranešimų apie RVI yra užregistruojama Lietuvos ligoninėse, tačiau šie 
duomenys neatskleidžia tikros epidemiologinės situacijos šalyje (5 lentelė).

Metai Susirgimų 
skaičius Vyrai Moterys Mirtys

Hospitalizuoti pacientai

n proc.

2009 3032 1569 1463 0 2954 97,4

2010 2552 1314 1238 1 2471 96,8

2011 4720 2436 2284 0 4610 97,7

2012 3806 1953 1853 0 3745 98,4

2013 3077 1562 1515 0 2990 97,2

5 lentelė. Užregistruoti RVI atvejai Lietuvoje 2009-2013 metais, ULAC duomenimis [214]

  Vadovaujantis Užkrečiamų ligų ir AIDS centro duomenimis, sergamu-
mas RVI Lietuvoje per paskutinį dešimtmetį svyravo nuo 29,2 iki 146,4 atvejų 
100 tūkst. gyventojų, didžiausias sergamumas buvo užregistruotas 2006 m. 
(144,2 atv./100 tūkst.gyv.) ir 2011 m. (146,4 atv./100 tūkst. gyv.) [18, 215]. Mūsų 
šalyje 2012 m. sergamumo RVI rodiklis buvo 127,1 atv./100 tūkst. gyventojų, 
tai yra vienas iš didesnių sergamumo RVI rodiklių, Lietuvą lyginant su kitomis 
Šiaurės bei Centrinės Europos šalimis [18, 19]. Manoma, kad šiose šalyse ma-
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žesnis sergamumas gali būti siejamas su aktyvesniu specifinės imunoprofilakti-
kos prieš RVI taikymu.  

  Soriano-Gabarro M. ir bendraautorių duomenimis, matematiniame 
modelyje, analizuojant  sergamumo, išgyvenamumo, mirtingumo nuo RVI ir 
šalies ekonominius rodiklius, Lietuvoje kasmet galėtų būti registruojami maž-
daug 9 mirties atvejai dėl RVI [3]. Laimei, nuo RVI registravimo Lietuvoje pra-
džios iki šiol yra užregistruotas tik vienas mirties dėl RVI atvejis. Ši situacija 
gerai iliustruoja matematinio modeliavimo trūkumus, juos lyginant su realaus 
gyvenimo situacijomis. 

  Ilgą laiką Lietuvoje didžiausias sergamumas RVI buvo šaltuoju metų lai-
ku, daugiausia RVI atvejų buvo registruojama sausio – vasario mėnesiais [147]. 
Analizuojant paskutinių penkerių metų ULAC duomenis, ryškėja tendencija, 
kad kasmet RVI sezonas prasideda vėliau ir 2012-2013 metais susirgimų pikas 
registruojamas ne sausio - vasario, o balandžio – gegužės mėnesiais ( 4 paveiks-
las) [214]. Didelis sergamumas RVI 2012 m. išliko net iki rugpjūčio mėnesio. 
Vėlesnė RVI sezono pradžia yra pastebėta ir  kitose Europos, ypač Rytų ir Šiau-
rės, šalyse [22]. Susirgimai RVI Lietuvoje  registruojami ištisus metus, tačiau 
ankstyvą rudenį jų skaičius mažiausias.

4 paveikslas. RVI sezoniškumas Lietuvoje 2009-2013 m. (ULAC duomenimis [214]) 

  ULAC duomenimis, daugiausia sergančiųjų RVI Lietuvoje yra užre-
gistruojama vaikų, iki trejų metų amžiaus,  grupėje (2012 m. vaikai sudarė 
92,6  proc. visų sergančiųjų, iš jų 77 proc. – vaikai iki trejų metų) [18].  
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  Lietuvoje nėra išsamių duomenų apie hospitalinės RVI paplitimą. Atli-
kus retrospektyvų tyrimą Vilniaus universiteto Vaikų ligoninėje nustatyta, jog 
12 proc. atvejų  RVI buvo įgyta ligoninėje [216]. Svarbu tai, kad net 54,8 proc. 
vaikų buvo hospitalizuoti dėl kvėpavimo takų, inkstų ar kitos, ne viduriavimo 
sindromu pasireiškiančios patologijos, tačiau vėliau ligoninėje užsikrėtė RVI. 
Tyrimo duomenys nėra išsamūs, tačiau jie patvirtina, kad rizika užsikrėsti RVI 
yra bet kuriame ligoninės skyriuje.

  4.9. Literatūros apžvalgos apibendrinimas

  Nuo 1973 m., kai buvo atrastas rotavirusas, nepatikslintos etiologijos 
kūdikių ir mažų vaikų viduriavimų stipriai sumažėjo. Per penkerius metus po 
rotaviruso atradimo šis sukėlėjas pavadintas pačiu dažniausiu virusu, sukeliančiu 
mažamečių vaikų viduriavimą visame pasaulyje. Rotavirusinė infekcija iki šiol 
kasmet nusineša beveik pusę milijono vaikų iki 5 metų gyvybių, daugiausia jų - 
besivystančiose šalyse. Europoje ir kitose industrinėse valstybėse RVI aktuali dėl 
didelio sergamumo, neigiamo poveikio sergančiojo gyvenimo kokybei bei milži-
niškų ekonominių nuostolių. Įvertinusi RVI daromą žalą, PSO iškėlė prioritetą, 
sukurti rotaviruso vakciną. Nuo 2006-ųjų metų Europoje ir daugelyje kitų pasau-
lio šalių yra įregistruotos dvi saugios ir veiksmingos rotaviruso vakcinos. 

  Dėl segmentinės viruso genomo struktūros ir galimo genų persigrupa-
vimo gamtoje cirkuliuojančių rotavirusų įvairovė yra labai didelė. Pasaulyje at-
likta daug RV genotipų paplitimą analizuojančių tyrimų, deja, iki šio mokslinio 
darbo nė vieno tyrimo nebuvo atlikta Lietuvoje. 

  Apibendrinus publikacijas apie rotavirusų genotipų paplitimą pasaulyje, 
galima teigti, kad industrinėse šalyse (Europoje, Šiaurės Amerikoje, Australi-
joje ir Naujojoje Zelandijoje) patys pagrindiniai RV genotipai yra šie: G1P[8], 
G2P[4],G3P[8], G4P[8], G9P[8]. Lotynų Amerikoje, Afrikoje ir Azijoje domi-
nuojančių RV įvairovė yra daug didesnė, neretai žmones infekuoja zoonotiniai 
rotavirusai, šiuose žemynuose registruojamas didelis mišrių RV infekcijų ir 
netipuojamų RV padermių skaičius. 

  Rotavirusų genotipų paplitimas skiriasi ne tik skirtingose šalyse, bet ir 
tose pačiose šalyse skirtingais RVI sezonais. RV padermių cirkuliacijai yra bū-
dingas natūralus bangavimas, tai reiškia, kad skirtingais sezonais gali dominuoti 
skirtingi RV genotipai, tačiau pagrindiniai RV tipai išlieka tie patys. Be pagrin-
dinių RV genotipų, cirkuliuojančių tam tikrose pasaulio vietose, visuomet gali 
atsirasti naujai plintančių RV padermių, tačiau to nuspėti negalima. Šiuo metu 
manoma, kad naujai plintantys virusai Europoje gali būti G12 ir G8 tipus turin-
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tys rotavirusai. Tik tolimesnė rotavirusų padermių stebėsena galės patvirtinti 
arba paneigti šią hipotezę.  Tęstinis RV genotipų paplitimo monitoravimas yra 
būtinas, kad būtų galima vertinti vakcinų efektyvumą, stebėti naujų RV pader-
mių atsiradimą ir paplitimą.  

  Pagal šiandien turimus mokslinius duomenis yra spėjama, kad visuotinis 
kūdikių skiepijimas rotaviruso vakcinomis, gali turėti įtakos rotavirusų genoti-
pams cirkuliuoti, tačiau kol kas per anksti daryti išvadas, yra būtinas tolimesnis 
stebėjimas. 

  Mokslinėje literatūroje darbai, nagrinėjantys, ar rotavirusinės infekcijos 
sunkumas priklauso nuo rotaviruso genotipo, yra labai prieštaringi, ir iki šiol 
aiškaus atsakymo nėra.

  Lietuvoje stinga darbų, nagrinėjančių RVI daromą žalą visuomenės svei-
katai ir ekonominei gerovei. Yra žinoma, kad mūsų šalyje sergamumas RVI yra 
labai didelis, lyginant Lietuvą su kaimyninėmis šalimis. Tenka apgailestauti, kad 
dvi veiksmingos rotaviruso vakcinos, nuo 2006 –ųjų metų įregistruotos Lietu-
voje, iki šiol nėra įtrauktos į Nacionalinę imunoprofilaktikos programą. 
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5. TYRIMO MEDŽIAGA IR METODAI
  5.1. Tyrimo medžiaga

  Mokslinis darbas, atliktas 2005-2013 metais Vilniaus universiteto Medi-
cinos fakulteto Vaikų ligų klinikoje ir Vaikų ligoninėje VšĮ Vilniaus universiteto 
ligoninės Santariškių klinikų filiale, bendradarbiaujant su Jungtinės Karalystės 
Sveikatos apsaugos agentūra Londone (Health protection agency, HPA, London) 
bei VšĮ Vilniaus universiteto ligoninės Santariškių klinikų Laboratorinės dia-
gnostikos centru. 

  Tyrimo metu buvo renkami klinikiniai bei demografiniai duomenys apie 
vaikus, sirgusius RVI, ir tų pačių vaikų išmatų bandiniai. Visi bandiniai buvo 
renkami Vaikų ligoninės VšĮ Vilniaus universiteto ligoninės Santariškių klinikų 
filialo mikrobiologijos laboratorijoje. Rinkti tie bandiniai, kurie įprasta ligoninės 
tvarka (t.y. gydančiam gydytojui įtarus RVI) į laboratoriją buvo atsiųsti rotavi-
ruso antigenui nustatyti. Į tyrimą įtraukti tik tie bandiniai, kuriuose aptiktas RV 
antigenas. Visi į tyrimą įtraukti rotavirusų bandiniai vėliau buvo genotipuojami. 

  Tiriamoji medžiaga buvo renkama septynis RVI sezonus, t.y. nuo 2005 
iki 2013 metų, išskyrus 2006-2007 metus. Pagal susitarimą RVI sezonas yra 12 
mėnesių laikotarpis, kuris prasideda rugsėjo mėn. 1 d. ir tęsiasi iki kitų ka-
lendorinių metų rugpjūčio 31d. Vadovaujantis EuroRotaNet protokolu [217], 
kiekvienai projekte dalyvaujančiai šaliai, tarp jų ir Lietuvai, išmatų bandinių 
imtis apskaičiuota taip, kad tyrimo imtis reprezentatyviai atspindėtų šalyje 
cirkuliuojančių RV įvairovę bei leistų aptikti ir tuos rotavirusus, kurių cirkulia-
cija aplinkoje yra mažesnė nei 1 proc. Kiekvienos šalies išmatų bandinių imtis 
apskaičiuota pagal šalies populiacijos dydį bei tikėtiną RVI atvejų skaičių per 
metus (6 lentelė). Lietuvai buvo numatyta surinkti 470 išmatų bandinių per 
vieną RVI sezoną.

  Klinikiniai ir demografiniai duomenys buvo surinkti išanalizavus vaikų, 
kurių išmatų bandiniai pateko į tyrimą, ligos istorijas. Kiekvienam įtrauktam 
RVI atvejui buvo renkami minimalūs klinikiniai bei demografiniai duomenys. 
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*Jei įvertinus šalies populiacijos dydį ir tikėtiną RVI atvejų skaičių per metus, apskaičiuota bandinių 
imtis buvo mažesnė nei reikalaujama, kad būtų aptikti ir tie rotavirusai, kurių paplitimas aplinkoje 
yra 1 proc., tos šalies imties dydis buvo didinamas iki 470 bandinių per sezoną. 

Šalis Populiacija Tikėtinas RVI atvejų 
skaičius/metus

Bandinių imtis/se-
zoną*

Belgija 10446000 104600 470

Bulgarija 7679000 76790 470

Danija 5143000 51430 470

Suomija 4975000 49750 470

Prancūzija 58518000 585180 731

Vokietija 77573000 775730 959

Vengrija 10552000 105520 470

Italija 57061000 570610 701

Lietuva 3400000 34000 470

Slovėnija 1892000 18920 470

Ispanija 39187000 391870 784

Švedija 8444000 84440 470

Jungtinė Karalystė 57237999 572370 705

  Siekiant atsakyti į klausimą, ar RVI sunkumas priklauso nuo ligą sukė-
lusio genotipo, buvo renkami ir išsamūs klinikiniai duomenys (pagal Vesikari 
RVI sunkumo vertinimo skalę, įgalinančią kiekybiškai įvertinti ligos sunkumą, 
7 lentelė). RVI sunkumas buvo vertinamas tarpusavyje lyginant 5 dažniausiai 
identifikuotus rotavirusų genotipus (G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8], G9P[8]). 
Pasirinkti penki pagrindiniai rotavirusų genotipai, nes kitų genotipų paplitimas 
yra labai mažas ir imtys nebūtų reprezentatyvios. Kiekvienam skirtingam RV 
genotipui numatyta išanalizuoti ne mažiau kaip 30 atsitiktinai atrinktų ligos 
istorijų, kad dispersinės analizės (one - way ANOVA) kriterijaus galia būtų 
didesnė nei 80 proc., kai pasirinktas pasikliovimo lygmuo buvo lygus 5 proc. Jei 
renkant išsamius klinikinius duomenis paaiškėjo, kad pacientas sirgo lydinčio-
mis ligomis ar RVI buvo įgyta ligoninėje, tokios ligos istorijos buvo pakeičia-
mos kitomis (atsitiktinai atrinktomis), nes minėti faktoriai galėjo daryti  įtaką  
RVI sunkumui. Visi klinikiniai duomenys RVI sunkumui įvertinti buvo renka-
mi, analizuojant pirmų trijų sezonų (t.y. 2005-2006, 2007-2008 ir 2008-2009) 
ligos istorijas, nes pagal pirminį planą, tyrimas turėjo apimti tris skirtingus RVI 
sezonus ir tik vėliau buvo pratęstas. 

6 lentelė. Išmatų bandinių imtis Lietuvai ir kitoms EuroRotaNet projekte dalyvaujančioms šalims 
vienam RVI sezonui (vadovaujantis EuroRotaNet protokolu) [217]
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  Siekiant palyginti Lietuvos rotavirusų genotipų paplitimo duomenis su 
kitų EuroRotaNet veikloje dalyvaujančių šalių duomenimis (toliau vadinama ERN 
duomenimis), buvo vadovaujamasi dviem projekto rezultatus apibendrinančio-
mis publikacijomis [21, 22] ir penktųjų EuroRotaNet veiklos metų ataskaita [218], 
kuria buvo remiamasi, gavus projekto vadovės dr. Iturriza-Gomara M. leidimą 
(penktųjų EuroRotaNet veiklos metų ataskaitos duomenys iki šiol nepublikuo-
ti). Lyginant Lietuvos ir ERN duomenis, iš pirmosios publikacijos [21] paimti 
2005-2006 m. rotavirusų genotipų paplitimo duomenys, 2007-2008 m. rezul-
tatai abiejose publikacijose dubliuojasi, todėl analizei buvo pasirinkti antrosios 
publikacijos [22] duomenys, nes rotavirusų bandinių imtis joje yra didesnė. 
Antrojoje publikacijoje pateikti išsamūs 2008-2009 m. duomenys, kuriais ir 
buvo  remiamasi, o 2009-2010 ir 2010-2011 m. sezonų duomenys buvo lyginti, 
vadovaujantis  penktųjų EuroRotaNet projekto veiklos metų ataskaita. Dar dvie-
jų RVI sezonų (2011-2012 ir 2012-2013 m.) ERN duomenys iki šiol analizuoja-
mi ir prieinami tik pagrindiniams projekto tyrėjams, todėl rezultatų skyriuje jie 
neaptariami. 

  Siekiant įvertinti potencialų rotaviruso vakcinų efektyvumą Lietuvos 
vaikams, buvo naudojamos oficialios abiejų vakcinų preparatų charakteristikos, 
pateikiamos Europos vaistų agentūroje (angl. European medicines agency) [186, 
188]. Pagal jas buvo vertinama, nuo kokių RV genotipų apsaugą užtikrina abi 
rotaviruso vakcinos, ir šie genotipai lyginami su Lietuvoje cirkuliuojančių RV 
genotipų duomenimis. 

  Iki šiol terminija,  apibūdinanti  rotavirusų sukeltą ligą, nėra nusistovėjusi. 
Mokslinėje literatūroje vartojami įvairūs terminai, dažniausias jų - rotavirusinis 
gastroenteritas, tačiau ne visuomet rotaviruso sukelto susirgimo klinikinė išraiš-
ka yra gastroenteritas, kartais pasitaiko tik gastritas ar enteritas, todėl terminas 
nėra visiškai tikslus. Šiame darbe vartojamas terminas rotavirusinė infekcija 
(RVI) taip pat nėra visiškai tikslus, nes jis gali reikšti ir besimptomį rotavirusų 
nešiojimą, tačiau darbe jis vartojamas kliniškai išreikštai ligai apibūdinti.

  5.2. Tyrimo metodai
  5.2.1. Rotavirusų antigenų identifikavimas

  Į tyrimą įtraukti tik tie išmatų bandiniai, kuriuose imunochromatografi-
niu būdu (Rida®Quick Rotavirus/Adenovirus Combi (N1002) testu) aptiktas RV 
antigenas. Ne visi išmatų bandiniai, kurie buvo tirti Vaikų ligoninės VšĮ Vilniaus 
universiteto ligoninės Santariškių klinikų filialo mikrobiologijos laboratorijoje 
ir kuriuose buvo nustatytas RV antigenas, buvo įtraukti į tyrimą. Vidutiniškai 
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buvo atrenkama apie 550 rotavirusų bandinių, pagal galimybę juos renkant taip, 
kad į tyrimą patektų įvairių RVI sezono mėnesių bandiniai. Didesnis bandinių 
kiekis nei numatyta EuroRotaNet protokole buvo renkamas, įvertinus tai, kad 
klaidingai teigiamų imunochromatografinių testų rezultatai pasitaiko iki 5 proc. 
atvejų.  Visi surinkti išmatų bandiniai buvo saugomi -70ºC šaldiklyje.

  5.2.2. Rotavirusų genotipavimas

  Ruošiant bandinius genotipuoti, pirmiausia jie buvo atšildomi, tuomet, 
naudojant MEM W/Glutamax - I Earlies buferį, ruošiamos 10 proc. išmatų su-
spensijos, kurios iki genotipavimo pradžios buvo laikomos  +4ºC šaldytuve. Visi 
RV bandiniai buvo genotipuojami vadovaujantis EuroRotaNet genotipavimo al-
goritmu (5 paveikslas) [22, 219]. Šio algoritmo pagrindas – RV padermių anali-
zė, naudojant molekulinius metodus, kuriuos taikant gaunami išsamūs tipavimo 
duomenys. Algoritme išdėstyti metodai reikalauja daug daugiau laboratorinio 
darbo nei serologiniai metodai, tačiau taikant būtent šiuos molekulinius meto-
dus yra aptinkamos ne tik retos, bet ir serologiškai nereaktyvios RV padermės. 

  Vadovaujantis EuroRotaNet genotipavimo algoritmu, pirmiausia yra 
išskiriama dvigrandė viruso RNR, taikomas guanidino izotiocianato (GTC)/si-
licio metodas [220]. Tuomet atvirkštinės transkripcijos metu gaunama komple-
mentari DNR, kuri gali būti naudojama ir G, ir P tipavimui. Rotavirusų G ir P 
tipavimas atliekamas, naudojant lizdinę polimerazės grandininę reakciją, vado-
vaujantis  Gouvea V. [221], Gentsch J. R. [222] metodais, kurie buvo modifikuoti 
Iturriza-Gomara M. ir kt.  [114, 223, 224]. Reti RV genotipai buvo sekvenuoja-
mi. Pagal EuroRotaNet genotipavimo algoritmą reti RV genotipai yra tie, kurių 
dažnis yra mažesnis nei 1 proc. Visi rotavirusų padermių tyrimų rezultatai buvo 
analizuojami bei perkelti į EuroRotaNet duomenų bazę. 

  Iš viso 349 pirmų trijų RVI sezonų bandiniai genotipuoti VšĮ Vilniaus 
universiteto ligoninės Santariškių klinikų laboratorinės diagnostikos centre, ta-
čiau atsiradus nenumatytų techninių kliūčių, bendradarbiavimas su šiuo centru 
buvo baigtas. Visi kiti RV bandiniai buvo ištirti Jungtinės Karalystės Sveikatos 
apsaugos agentūros enterinių virusų skyriaus laboratorijoje Londone.
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5 paveikslas. EuroRotaNet rotavirusų genotipavimo algoritmas

  5.2.3. Klinikiniai ir demografiniai duomenys
  5.2.3.1. Bendrieji klinikiniai ir demografiniai duomenys

  Iš visų vaikų, kurių išmatų bandiniai pateko į tyrimą, ligos istorijų buvo 
renkami minimalūs klinikiniai ir demografiniai duomenys: paciento amžius, 
lytis, gyvenamoji vieta, vyraujantis patologinis sindromas (ar pacientas vėmė, 
viduriavo).

Išmatų bandinys:
A grupės RV Ag (+)

Nukeorūgščių 
ekstrakcija

Atvirkštinė 
transkripcija

G - tipo PGR P - tipo PGR

Dažni
genotipai

Reti 
genotipai

Dažni
genotipai

Reti 
genotipai

VP7, VP4 
sekvenavimas

Rezultatai perkeliami į EuroRotaNet duomenų bazę
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  5.2.3.2. Klinikiniai duomenys RVI sunkumui vertinti

  Siekiant įvertinti skirtingų RV genotipų sukeltos infekcijos sunkumą, 
buvo naudojama Vesikari RVI sunkumo vertinimo skalė (7 lentelė) [225]. Todėl 
dalis ligos istorijų buvo analizuojamos išsamiau, klinikinius duomenis renkant 
pagal Vesikari skalę: viduriavimo bei vėmimo trukmę dienomis, maksimalų 
viduriavimų ir vėmimų skaičių per dieną, karščiavimą, dehidratacijos laipsnį, 
gydymo būdą. Visi minėti klinikiniai požymiai buvo renkami, analizuojant 
ligos istorijų įrašus. Siekiant kuo tiksliau įvertinti visus klinikinius požymius, 
buvo analizuojami tiek gydytojų, tiek slaugytojų įrašai.   

  Viduriavimui apibrėžti buvo vartojamas tarptautinis viduriavimo apibrėži-
mas: „viduriavimas – tai išmatų konsistencijos pasikeitimas (skystesnės nei įpras-
tai ar vandeningos) ir (arba) tuštinimosi dažnio padidėjimas (dažniausiai trys ir 
daugiau kartų per parą)“ [226]. Viduriavimo pabaiga buvo skaičiuojama nuo tos 
dienos, kai vaikas pasituštindavo kietesnės ar įprastinės konsistencijos išmatomis. 
Dehidratacijos laipsnis ligos istorijose dažniausiai būdavo nurodytas, pagrin-
džiant paciento diagnozę. Nesant tokių duomenų, buvo atsižvelgiama į kitus gy-
dytojo įrašus bei pacientui taikytą gydymą: jei skirta tik geriamoji rehidratacinė 
terapija, dehidratacija buvo laikoma lengva, jei taikyta intraveninė rehidratacija 
ar gydymas intensyvios terapijos skyriuje – dehidratacija buvo laikoma viduti-
ne ar sunkia. Pagal Vesikari vertinimo skalę visiems pacientams buvo taikomas 
stacionarinis gydymas, nes į tyrimą įtraukti tik ligoninėje gydyti vaikai. 

  Vadovaujantis Vesikari skale, sunki RVI yra tuomet, kai surinkta balų 
suma yra ≥11, jei įvertinus visus klinikinius duomenis balų suma yra <11, RVI 
priskiriama lengvai. 

7 lentelė. Vesikari RVI sunkumo vertinimo skalė vaikams [225]

Požymiai
Balai

1 2 3

Viduriavimo trukmė (paromis) 1-4 5 ≥6

Max viduriavimų skaičius per 24 val. 1-3 4-5 ≥6

Vėmimo trukmė (paromis) 1 2 ≥3

Max vėmimų skaičius per 24h 1 2-4 ≥5

Temperatūra (°C) 37,1-38,4 38,5-38,9 ≥39,0

Dehidratacija - Lengva (1-5%) Vidutinė – sunki 
(≥6%)

Gydymas Rehidracija Hospitalizacija -
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  5.2.4. Statistinės analizės metodai

  Tyrimų rezultatams sisteminti naudota aprašomoji statistika: aritmetinis 
vidurkis (M), standartinis nuokrypis (SN), mediana (Md), minimali (min) ir 
maksimali (max) rezultatų reikšmės. Vienfaktorinė dispersinė analizė (one way 
ANOVA) ir post hoc testai naudoti kelių grupių parametrams lyginti. Normali-
nį skirstinį turintiems duomenims analizuoti naudota parametrinė statistika, o 
nenormaliai pasiskirsčiusiems ar kategoriniams duomenims analizuoti naudota 
neparametrinė statistika. Taip pat, chi-kvadrato (χ2) testas naudotas kelių grupių 
proporcijoms lyginti. Statistinė analizė atlikta, naudojant „MS Excel“ ir „SPSS 
17.0“ programas. Reikšmingumo lygmuo buvo 0,05, o kriterijaus galia buvo ≥ 0,8.

  5.3. Etikos aspektai

  Tyrimas atliktas, gavus Vilniaus regioninio biomedicininių tyrimų etikos 
komiteto leidimą Nr. 158200-05-183-056LP20 (1 priedas) bei leidimo papildy-
mą Nr. 158200-183-PP1-4 (2 priedas). 
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6. REZULTATAI
  Tyrimas truko septynis rotavirusinės infekcijos sezonus, pradedant 2005 
ir baigiant 2013 metais (išskyrus 2006-2007 m.). Per šį laikotarpį iš viso buvo 
surinkti 3572 pacientų duomenys apie RVI ir visų šių pacientų išmatų bandi-
niai. Visi rotavirusų bandiniai buvo genotipuojami. Genotipuojant paaiškėjo, 
kad iš viso 132-jų išmatų bandinių (t.y. 3,8 proc.) imunochromatografinis testas 
RV antigenui nustatyti buvo klaidingai teigiamas, t.y. genotipuojant bandinį 
rotavirusas neaptiktas. Šie bandiniai bei pacientų duomenys buvo išbraukti 
iš tolimesnės analizės. Per septynis RVI sezonus iš viso gauti 3440 rotavirusų 
bandinių genotipavimo rezultatai, tai sudaro 104,6 proc. užsibrėžto tikslo, todėl 
darome išvadą, kad nustatyta tyrimo imtis buvo pasiekta, o gauti duomenys 
reprezentatyvūs. Konkretus kiekvieno sezono genotipuotų bandinių skaičius 
pateikiamas 8 lentelėje.

* Tai yra visi išmatų bandiniai, kurie pateko į Vaikų ligoninės VšĮ Vilniaus universiteto ligoninės San-
tariškių klinikų filialo mikrobiologijos laboratoriją ir kuriuose aptiktas RV antigenas
** Šioje lentelės eilutėje pateikiami bandinių skaičiai, kuomet buvo gauti genotipavimo rezultatai 
(t.y. atmesti tie bandiniai, kuriuose rotavirusas genotipuojant  neaptiktas) 

Sezonas
 Skaičius išmatų 

bandinių , kuriuose 
aptiktas RV Ag* 

Genotipuotų RV 
bandinių skaičius** 

Gautų rezultatų 
procentas lyginant su 
EuroRotaNet numaty-

tu planu

2005 - 2006 1152 473 100,6

2007 - 2008 1142 557 118,5

2008 - 2009 850 470 100

2009 - 2010 572 474 100,9

2010 - 2011 1206 480 102,1

2011 - 2012 1171 492 104,7

2012 - 2013 1189 494 105,1

Iš viso  7282 3440 104,6

  6.1. Bendroji tiriamųjų charakteristika

  Iš visų vaikų, kurie buvo įtraukti į tyrimą, 52 proc. buvo berniukai ir 
48 proc. - mergaitės. Vaikai buvo įvairaus amžiaus, tačiau didžioji dauguma 
(89,1 proc.) - vaikai iki penkerių metų (6 paveikslas). Hospitalizacijų pikas – 

8 lentelė. Bandinių, kuriuose rotavirusų antigenas buvo aptiktas ligoninės laboratorijoje ir genoti-
puotų bandinių skaičius per septynis RVI sezonus
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vaikų dvejų metų  amžiaus grupėje (29,4 proc.). Vaikai iki vienerių metų sudarė 
20,6 proc. visų  hospitalizuotų pacientų, iš jų 5,3 proc. (n=182) buvo kūdikiai 
iki 6 mėn. amžiaus bei 0,1 proc. (n=5) naujagimių. Vyresni nei aštuonerių metų 
vaikai į ligoninę dėl RVI pateko labai retai. Visose amžiaus grupėse (6 paveiks-
las) nuo devynerių iki aštuoniolikos metų hospitalizacija dėl RVI buvo mažesnė 
nei 1 proc. Statistiškai patikimo skirtumo tarp pacientų amžiaus ir skirtingų 
rotavirusų genotipų nebuvo (p = 0,62), tačiau atlikus statistinę analizę,  pastebė-
ta, kad G12P[9] rotavirusų genotipas dažniausiai (virš 75 proc. atvejų) infekciją 
sukėlė vaikams virš dvejų metų.

6 paveikslas. Į tyrimą įtrauktų vaikų, hospitalizuotų dėl RVI, pasiskirstymas pagal amžių (n=3440)

  Dažniausiai (85 proc. atvejų) hospitalizuotiems vaikams buvo diagno-
zuotas rotavirusinis gastroenteritas, žymiai rečiau pasitaikė rotavirusinis ente-
ritas (8,4 proc. atvejų) ar gastritas (6,6 proc. atvejų). Statistinės analizės metu 
post hock Dunn testas neparodė statistiškai patikimo skirtumo tarp rotavirusų 
genotipų ir vyraujančių patologinių sindromų (gastroenterito, gastrito, enterito) 
(p>0,05).

  Visų tyrime dalyvavusių pacientų išmatų bandiniai buvo renkami vie-
name centre, t.y. Vaikų ligoninės Všį Vilniaus universiteto ligoninės Santariš-
kių klinikų filialo mikrobiologijos laboratorijoje, tačiau pacientai, sirgę RVI ir 
gydyti Vaikų ligoninėje, buvo atvykę iš 32 skirtingų Lietuvos vietovių. Didžioji 
dalis pacientų buvo Vilniaus miesto (78 proc.) ar Vilniaus apskrities gyventojai 
(12 proc.). Pacientai, atvykę iš kitų miestų, sudarė 10 proc. (7 paveikslas).
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8 paveikslas. Per septynis RVI sezonus genotipuotų rotavirusų bandinių pasiskirstymas pagal 
mėnesius (n=3440)

  Daugiausia rotavirusų bandinių buvo surinkta šaltuoju metų laiku, t.y. 
gruodžio – kovo mėnesiais, tačiau 2009 - 2010 bei 2011 - 2013 metais didžioji 
dalis bandinių surinkta kovo – gegužės mėnesiais (8 paveikslas). Vadovaujantis 
darbo metodika, per vieną sezoną buvo tiriama ne mažiau nei 470 rotavirusų 
bandinių, tačiau visi konkretaus sezono bandiniai, kurie pateko į Vaikų ligoni-
nės VšĮ Vilniaus universiteto ligoninės Santariškių klinikų filialo mikrobiologi-
jos laboratoriją nebuvo renkami, todėl šis bandinių pasiskirstymas neatspindi 
tikro RVI dažnio ir tikslaus sezoniškumo.

  6.2. Rotavirusų genotipų įvairovė

  Iš visų 3440 genotipuotų bandinių vieno RV genotipo infekcijos (angl. - 
single rotavirus strain) sudarė 96 proc. Mišrių RV genotipų infekcijos, t.y. kai 
vieną pacientą infekuoja keli skirtingi RV genotipai, sudarė 3,3 proc., o iš dalies 
genotipuoti virusai - 0,7 proc. atvejų (9 lentelė).
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8 lentelė. Bandinių, kuriuose rotavirusų antigenas buvo aptiktas ligoninės laboratorijoje ir genoti-
puotų bandinių skaičius per septynis RVI sezonus

RVI
Sezonas

2005-06 2007-08 2008-09 2009-10 2010-11 2011-12 2012-13 Iš viso

Vieno RV 
genotipo (proc.) 87,8 96 94,9 96,6 99,6 99 97,6 96

Mišrių RV 
genotipų (proc.) 11,8 2,0 3,8 3,0 0,2 0,8 2,4 3,3

Iš dalies 
genotipuotų 
RV (proc.)

0,4 2 1,3 0,4 0,2 0,2 0 0,7

  Per septynis RVI sezonus iš viso rastos 68 skirtingos G ir P tipų kombina-
cijos, kurias sudarė pavienės ar mišrios infekcijos  G1, G2, G3, G4, G5, G6, G8, 
G9, G10, G12 ir P[3], P[4], P[6], P[8], P[9], P[14] genotipais. Išsamūs Lietuvoje 
cirkuliuojančių RV genotipų duomenys pateikiami 10, 11 ir 12 lentelėse.

  6.2.1. RV genotipų pasiskirstymas, kai infekciją 
      sukėlė vienas rotavirusų genotipas
  6.2.1.1. Dažniausiai identifikuoti rotavirusų genotipai

  Per septynis RVI sezonus patys dažniausi RV genotipai, sukėlę infekcijas 
dėl RVI hospitalizuotiems vaikams, buvo šie: G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8], 
G9P[8]. Jų dažnis skirtingais sezonais sudarė nuo 85,5 iki 98,8 proc. visų RV 
genotipų (10 lentelė). Šių 5 pagrindinių RV genotipų pasiskirstymas skirtingais 
sezonais labai skyrėsi (9 paveikslas). 

  Per visą tyrimo laikotarpį G1P[8] genotipas pasitaikė dažniausiai (9 pa-
veikslas ir 10 lentelė). Nors jo dažnis pirmus du RVI sezonus buvo mažas ir siekė 
iki 5,6 proc., tačiau 2008-2009 bei 2010-2012 metais jis viršijo 50 proc. Ketvirtą 
RVI sezoną (t.y. 2009 – 2010 m.) G1P[8] sudarė 16 proc. visų RV genotipų.  

  2005-2006 metais G3P[8] genotipas buvo pats dažniausias, jis sudarė 
51,6 proc. visų RV genotipų, tačiau jo dažnis smarkiai sumažėjo per kitus du sezo-
nus ir siekė vos 1,6 proc. 2009-2010 metais G3P[8] dažnis vėl išaugo iki 55,5 proc., 
tačiau visais likusiais sezonais jis buvo aptinkamas vis rečiau ir 2012-2013 m. šio 
genotipo dažnis sudarė 3,8 proc. 

  G4P[8] genotipo dažnis iš visų kitų ryškiai išsiskyrė 2007-2008 metais, jis 
siekė 81,3 proc. ir buvo pats dažniausias antrojo RVI sezono genotipas. 2008-
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2009 metais G4P[8] buvo aptinkamas rečiau - 22,6 proc. atvejų ir 2009–2010 m. 
šio genotipo dažnis beveik susilygino su pirmojo RVI sezono G4P[8] dažniu, 
kuris neviršijo 8,6 proc. ribos. 2010-2011 metais G4P[8] genotipo dažnis padi-
dėjo iki 15,8 proc., tačiau per kitus du sezonus vėl mažėjo ir 2012-2013 metais 
siekė 2,4 proc.

  Per visus septynis RVI sezonus pats didžiausias G2P[4] genotipo dažnis 
buvo 2012-2013 m., jis sudarė 22,3 proc. visų genotipų. 2005-2008 bei 2010-
2012 metais G2P[4] dažnis neperkopė 3,2 proc. ribos, o 2008-2009 ir 2010-2011 
metais siekė 14,3 ir 11 proc.

  G9P[8] genotipas per septynis RVI sezonus pasitaikė rečiausiai. Tik 
2005-2006 bei 2012-2013 m. šio genotipo dažnis buvo apie 17-18 proc. Kitais 
metais jis buvo mažas ir svyravo nuo 0,2 iki 6,8 proc. 

9 paveikslas. Dažniausiai identifikuotų RV genotipų, sukėlusių infekcijas hospitalizuotiems vaikams, 
pasiskirstymas per septynis RVI sezonus

  6.2.1.2. Kiti rotavirusų genotipai

  Be penkių pagrindinių, kiti RV genotipai, sukeliantys infekcijas hospita-
lizuotiems vaikams, sudarė nedidelę dalį, jų dažnis skirtingais sezonais svyravo 
nuo 0,8 iki 5,8 proc. (10 lentelė). Šie RV genotipai yra vadinami retais, nes kie-
kvieno jų dažnis neperžengia 1 proc. ribos, išskyrus tris RV genotipus: G12P[8], 
G12P[9] ir G6P[9]. 

  Tyrimo rezultatai parodė, kad G12P[8] dažnis per du paskutiniuosius 
RVI sezonus viršijo 1 proc. (buvo 1,6 ir 2,8 proc.). G12P[8] yra naujai plintantis 
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rotaviruso genotipas. Šio genotipo plitimo didėjimas per paskutiniuosius du 
RVI sezonus yra statistiškai reikšmingas (χ2 = 35,56; p ≤ 0,001). 

  2012–2013 metais G12P[9] ir 2009-2010 m. G6P[9] dažnis taip pat perko-
pė 1 proc. ribą (buvo 1,8 bei 2,1 proc.), tačiau šių genotipų dažnio pakilimas už-
registruotas tik po vieną kartą. Rotaviruso genotipo G12P[9] plitimo didėjimas 
per paskutinįjį RVI sezoną yra statistiškai reikšmingas (χ2 = 19,25; p = 0,004).

  6.2.2. Mišrūs rotavirusų genotipai

  Pats didžiausias mišrių RVI dažnis, kai infekciją sukėlė ne vienas, o keli 
rotavirusų genotipai, buvo 2005-2006 m., kai mišrių RVI dažnis siekė 11,8 proc. 
Tik vienas (0,2 proc.) mišrios RVI atvejis buvo identifikuotas 2008–2009 m., 
tai pats mažiausias mišrios RVI dažnis tarp tirtų pacientų.  Per likusius penkis 
sezonus mišrių RVI dažnis neviršijo 3,8 proc. ribos (11 lentelė).  

  Mišrios RVI yra skirstomos pagal tai, kiek G ar P tipų sukelia infekciją, 
t.y. gali būti RVI sukelta vieno G ir dviejų ar daugiau P tipų, vieno P ir dviejų ar 
daugiau G tipų bei dviejų ar daugiau G ir P tipų. Mišrių RV genotipų pasiskirs-
tymas išdėstytas 11 lentelėje. 

  Mišrios RV infekcijos yra gana retos. Per septynis RVI sezonus tik pen-
kios mišrių rotavirusų kombinacijos pasitaikė dažniau nei 1 proc. atvejų (11 
lentelė): trys iš jų buvo sudarytos iš dažniausių RV genotipų ir dvi – iš retų 
(G8P[8] bei G3P[4]) ir dažniausių RV genotipų. Nors kombinacijų su retai 
pasitaikančiais virusais dažnis perkopė 1 proc. ribą, tačiau šis pakilimas užregis-
truotas tik po vieną kartą.

  6.2.3. Iš dalies genotipuoti rotavirusai

  Per septynis RVI sezonus iš dalies genotipuotų RV (t.y., kai nepavy-
ko nustatyti G arba P rotaviruso tipo) dažnis svyravo nuo 0 iki 2 proc. (M = 
0,7 proc.). Iš viso rasti 23 iš dalies genotipuoti RV, devyniems iš jų nepavyko 
nustatyti G tipo, o likusiems – P tipo. Iš dalies genotipuotų RV pasiskirstymas 
skirtingais sezonais išdėstytas 12 lentelėje.

  6.2.4. Nauji, iki šiol neidentifikuoti rotavirusų genotipai

  Tyrimo laikotarpiu, t.y. per septynis RVI sezonus, nebuvo aptikta naujų, 
iki šiol pasaulyje neidentifikuotų rotavirusų genotipų.
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  6.3. Lietuvos rotavirusų genotipavimo rezultatų palyginimas su kitų  
   EuroRotaNet projekte dalyvaujančių šalių rezultatais

  Lietuvos ir EuroRotaNet projekto duomenimis (toliau ERN duomeni-
mis), reikšmingų skirtumų, lyginant RV genotipų pasiskirstymą skirtingų lyčių 
grupėse, nebuvo. Analizuojant RV genotipų pasiskirstymą skirtingose amžiaus 
grupėse, pastebėta, kad Lietuvoje G12P[9] RV genotipas dažniau infekciją 
sukėlė vaikams virš dvejų metų, tačiau statistiškai patikimo skirtumo negauta. 
Vertinant ERN duomenis, paaiškėjo, kad G2P[4] genotipas statistiškai patikimai 
dažniau infekavo vyresnio amžiaus vaikus ir suaugusiuosius (p<0,01) [218]. 

  Lietuvoje visi RV bandiniai buvo surinkti, tiriant hospitalizuotus paci-
entus, tačiau į bendrą ERN duomenų bazę pateko ir ambulatoriškai gydomų 
pacientų duomenys iš kitų šalių. ERN duomenimis, 60 proc. bandinių buvo 
surinkta, tiriant hospitalizuotus ir 40 proc. ambulatoriškai gydomus pacientus. 
RV genotipų pasiskirstymas tarp šių dviejų pacientų grupių buvo labai panašus, 
išskyrus G2P[4] RV genotipą, kuris statistiškai reikšmingai dažniau pasitaikė, 
tiriant hospitalizuotus pacientus (p<0,001) [218].

  6.3.1. RV genotipų pasiskirstymas, kai infekciją 
      sukėlė vienas rotavirusų genotipas
  6.3.1.1. Dažniausiai identifikuoti rotavirusų genotipai

  Lietuvos rotavirusų genotipavimo rezultatus, lyginant su ERN duomeni-
mis, akivaizdu, kad Lietuvoje, kaip ir kitose Europos valstybėse, dominuoja penki 
pagrindiniai rotavirusų genotipai (13 lentelė). Jų dažnis skirtingų sezonų metu 
svyravo tiek Lietuvoje, tiek įvairiose ERN šalyse, didžiausi skirtumai buvo 2005-
2006 m., kuomet Lietuvoje penki pagrindiniai RV genotipai sudarė 85,8 proc. visų 
identifikuotų genotipų, o ERN duomenimis, jie siekė 91,1 proc. ir 2010-2011 m., 
kuomet Lietuvoje jie sudarė 98,8 proc., o  ERN šalyse  - 90,2 proc. Pirmąjį sezo-
ną mažesnis nei įprastai penkių pagrindinių RV genotipų skaičius Lietuvoje yra 
mišrių infekcijų sąskaita. Išsamiau nagrinėjant 2005-2006 m. duomenis, matoma, 
kad beveik 6 proc. mišrių infekcijų yra mišrios penkių pagrindinių RV genotipų 
infekcijos. 2010-2011 m. Lietuvoje rastas labai mažas mišrių ir kitų RV genotipų 
skaičius (tiek lyginant su ankstesniais sezonais Lietuvoje, tiek ERN šalyse), todėl 
penkių pagrindinių RV genotipų dažnis labai artimas 100 proc. 

  ERN duomenimis, G1P[8] rotavirusų genotipas buvo dominuojantis visus 
penkis RVI sezonus (jo dažnis svyravo nuo 42 proc. iki 52,9 proc.), o Lietuvoje 
G1P[8] dominavo tik 2008-2009 ir 2010-2011 metais. Pirmus du RVI sezonus 
G1P[8] dažnis Lietuvoje siekė iki 5,6 proc. Antras pagal dažnį RV genotipas ERN 
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šalyse per  keturis RVI sezonus (išskyrus 2005-2006 m.) buvo G4P[8], jo daž-
nis svyravo nuo 12,2 iki 19,5 proc. Lietuvoje šis genotipas buvo dominuojantis 
2007-2008 m. jo dažnis siekė net 81,3 proc., o antras pagal dažnį jis buvo 2008-
2009 m. (22,6 proc.), per  kitus sezonus G4P[8] dažnis mažėjo. G2P[4] genotipo 
dažnio svyravimai, lyginant Lietuvą su ERN šalimis, yra mažiausi. Daugiausia 
G2P[4] tiek Lietuvoje, tiek ERN šalyse buvo aptikta 2008-2009 ir 2009-2010 m. 
(nuo 8,8 iki 14,3 proc.). Lietuvoje G3P[8] du RVI sezonus (2005-2006 ir 2009-
2010 m.) buvo pirmas pagal dažnį RV genotipas, jis sudarė 55,6 proc. visų RV 
genotipų, o ERN šalyse visus penkis sezonus šis genotipas nepasiekė 10 proc. ri-
bos. G9P[8] genotipas buvo antras pagal dažnį pirmąjį sezoną tiek Lietuvoje, tiek 
ERN šalyse, tačiau likusius sezonus Lietuvoje jis buvo aptinkamas retai (daugiau-
sia 2,7 proc. atvejų), o ERN duomenimis, šio genotipo dažnis buvo apie 10 proc. 

  Nors ERN duomenimis, G1P[8] yra dominuojantis RV genotipas, tačiau 
ne tik Lietuvoje, bet ir kai kuriose kitose Europos šalyse pasitaikė sezonų, kai šis 
genotipas nebuvo pats dažniausias. Ispanijoje 2005-2006 metais G1P[8] sudarė 
apie 10 proc. visų RV padermių, o pats dažniausias genotipas šioje šalyje buvo 
G9P[8], jo paplitimas siekė apie 89 proc. Graikijoje G1P[8] dažnis apie 10 proc. 
buvo 2008-2009 m., Vengrijoje, Bulgarijoje – 2009-2010 m., o Austrijoje, Slo-
vėnijoje - 2010-2011 m. Visus penkis RVI sezonus G1P[8] genotipas dominavo 
Jungtinėje Karalystėje, Olandijoje, Švedijoje, Danijoje, Italijoje ir Prancūzijoje. 

  G2P[4] dažnis Lietuvoje, kaip ir daugumoje ERN valstybių, nėra labai 
didelis, tačiau yra kelios šalys, kurios išsiskiria G2P[4] genotipo paplitimu. Tarp 
tokių šalių yra Belgija, kurioje beveik visus penkis RVI sezonus G2P[4] dažnis 
viršijo 40 proc., o 2009-2010 m. buvo apie 60 proc. Keliose ERN šalyse užfik-
suoti trumpalaikiai G2P[4] RV genotipo dažnio padidėjimai: Bulgarijoje 2006-
2007 m. šis genotipas sudarė apie 40 proc. visų padermių, Vengrijoje  2009-
2010 m. – apie 30 proc., o Slovėnijoje 2010-2011 metais – apie 42 proc.

  Lietuva iš kitų ERN valstybių išsiskiria tuo, kad nei vienoje šalyje nei vie-
no RVI sezono metu nebuvo rasta tokio didelio G3P[8] genotipo dažnio, kuris 
2005-2006 m. Lietuvoje siekė apie 52 proc., o 2009-2010 m.  – apie 56 proc. 
Be Lietuvos, didžiausias G3P[8] dažnis užregistruotas Belgijoje 2010-2011 m., 
jis siekė 32 proc., ir 2009-2010 m. Olandijoje - apie 30 proc..  Daugumoje kitų 
ERN šalių šis genotipas buvo aptinkamas 5-10 proc. atvejų.

  Lietuvoje, lyginant su kitomis ERN valstybėmis, anksčiausiai aptiktas 
G4P[8] genotipo dažnio padidėjimas. Lietuvoje 2007-2008 m. jis sudarė 81 proc. 
visų RV padermių ir tai yra pats didžiausias G4P[8] dažnis visose ERN šalyse per 
penkis RVI sezonus. Vėliau, 2008-2009 m., G4P[8] dažnio padidėjimas aptiktas 
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ir Bulgarijoje, Vokietijoje, Graikijoje, o 2009-2010 m.-Suomijoje, Vengrijoje ir 
Slovėnijoje, tačiau  visose šiose šalyse genotipo dažnis svyravo tarp 50 - 62 proc. 

  Iš visų ERN šalių didžiausias G9P[8] dažnis buvo Ispanijoje, 2006-
2007 m. jis siekė apie 50 proc., o 2009-2010 – apie 34 proc. Italijoje, Prancūzijoje 
G9P[8] paplitimas beveik per visussezonus buvo stabilus, apie 20 proc. Mūsų 
šalyje G9P[8]per visus RVI sezonus, išskyrus pirmąjį, pasitaikė labai retai.

  6.3.1.2. Kiti rotavirusų genotipai

  Be penkių pagrindinių, kitų RV genotipų dažnis Lietuvoje ir ERN šalyse 
yra panašus. ERN valstybėse, kaip ir Lietuvoje, buvo aptikta įvairių RV pader-
mių, tačiau reikšmingiausi  G12 ir G8 tipus turintys rotavirusai. Suomijoje ir 
Olandijoje pavieniai G12P[8] rotavirusai aptikti 2005-2006 m.,  vėliau šis ge-
notipas buvo aptiktas beveik visose Europos valstybėse. Vadovaujantis ERN 
duomenimis, nustatyta, kad G12 rotaviruso dažnio padidėjimas 2008-2009, 
lyginant su ankstesniais RVI sezonais, buvo statistiškai reikšmingas (G12 χ2 = 
22,83, P<0,0001). Vėliau šio RV genotipo dažnis Europoje dar labiau didėjo ir 
2010-2011 m. Ispanijoje siekė beveik 20 proc., Olandijoje – 11 proc., Jungtinėje 
Karalystėje – 5 proc., Slovėnijoje – 2,7 proc. Lietuvoje pavieniai G12P[8] geno-
tipai aptikti 2007-2008 m., o 1 proc. ribą šio genotipo dažnis peržengė 2011-
2012 m., jis sudarė 1,6 proc., o 2012-2013 m. – 2,8 proc. visų RV padermių. 

  Be G12P[8] rotavirusų, Olandijoje 2008-2009 m. buvo aptikti G12P[6], 
jų dažnis siekė 2 proc., o Vengrijoje G12P[6] toks pat dažnis aptiktas du sezonus 
iš eilės, t.y. 2009-2010 ir 2010-2011 metais. 

  Rotavirusų, turinčių G8, padidėjimas ERN šalyse 2008-2009 m., lyginant 
su ankstesniais RVI sezonais, taip pat buvo statistiškai reikšmingas (G8 χ2 = 
69,66, P<0,0001) . Šis padidėjimas labiausiai susijęs su G8P[4] rotavirusų išpliti-
mu Jungtinėje Karalystėje: 2008-2009 m. jis siekė 5 proc., 2009-2010 m. – 9 proc., 
tačiau 2010-2011 m. šis genotipas iš viso nebuvo aptiktas ne tik Jungtinėje Kara-
lystėje, bet ir visoje Europoje.

  6.3.2. Mišrūs rotavirusų genotipai 

  Mišrių RVI atvejų skaičius Lietuvoje ir ERN valstybėse yra labai panašus, 
išskyrus pirmąjį ir paskutinįjį sezonus. Lietuvoje 2005-2006 m. aptiktas labai 
didelis mišrių infekcijų skaičius – 11,8 proc., o 2010-2011 m. mišrių infekcijų 
Lietuvoje buvo kur kas mažiau nei ERN (0,2 proc. lyginant su 2,7 proc.).
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  6.3.3. Iš dalies genotipuoti rotavirusai 

  Per visus penkis RVI sezonus Lietuvoje aptiktų iš dalies genotipuotų RV 
skaičius yra mažesnis nei ERN vidurkis. Visi G tipai, kurių nepavyko identifi-
kuoti Lietuvoje, buvo susiję su P[8], o visi G tipai susiję su G4, G8, ir G12. ERN 
šalyse neidentifikuoti G tipai buvo susiję su P[4], P[6], P[8], P[9], P[10], P[11] 
ir P[14], visi P tipai  su G1, G2, G3, G4, G8, G9, G10, G12. Daugiausia iš dalies 
identifikuotų rotavirusų buvo susiję su dažniausiai pasitaikančiais G ar P tipais, 
o atvejai, kuomet nepavyko identifikuoti RV padermės, turinčios P[6], P[10], 
P[11], P[14] ar G8, G10, buvo pavieniai visose ERN šalyse.

13 lentelė. Rotavirusų genotipų pasiskirstymas skirtingais RVI sezonais Lietuvoje (LTU) ir, 
EuroRotaNet (ERN) projekto duomenimis

RV 
genotipai

Bandinių pasiskirstymas procentais per skirtingus sezonus

2005-2006 2007-2008 2008-2009 2009-2010 2010-2011

LTU ERN LTU ERN LTU ERN LTU ERN LTU ERN

Dažniausi 
RV genotipai, 

sukeliantys 
infekcijas vai-

kams, iš jų:

85,8 91,1 93,5 90,8 91,8 87,7 91,6 90,3 98,8 90,2

    G1P[8] 5,2 43,3 5,6 52,9 53,2 45,8 16,0 42 53,1 52,2

    G2P[4] 3,2 2,4 2,3 8,7 14,3 8,8 11,0 14,3 4,2 11,4

    G3P[8] 51,7 3,8 1,6 3,8 1,5 5,6 55,6 7,1 25,5 7

    G4P[8] 7,8 4,2 81,3 14,9 22,6 19,5 8,6 16 15,8 12,2

    G9P[8] 17,9 37,3 2,7 10,5 0,2 8 0,4 10,9 0,2 7,4

Kiti RV geno-
tipai 2 3,1 2,5 2,5 3,1 4,3 5 3,7 0,8 4,9

Iš dalies genoti-
puoti RV 0,4 4,6 2,0 2,9 1,3 3,8 0,4 1,8 0,2 2,2

Mišrūs RV 
genotipai 11,8 1,2 2,0 3,8 3,8 4,2 3,0 4,2 0,2 2,7

Iš viso: 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100

  6.4. Potencialaus rotaviruso vakcinų efektyvumo vertinimas 

  Nuo 2006 m. Lietuvoje yra įregistruotos dvi rotaviruso vakcinos: RV1 
ir RV5. Vadovaujantis oficialiomis abiejų vakcinų preparatų charakteristiko-
mis [186, 188], yra žinoma, kad abi rotaviruso vakcinos užtikrina apsaugą nuo 
penkių pagrindinių RV genotipų: G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8], G9P[8]. 
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Lietuvoje šie RV genotipai infekcijas vaikams sukelia dažniausiai (nuo 85,5 iki 
98,8 proc.), todėl manoma, kad abi rotaviruso vakcinos yra potencialiai efekty-
vios ir Lietuvos vaikams.  

  6.5. Skirtingų rotavirusų genotipų sukeltos 
   infekcijos klinikinio sunkumo vertinimas 

  Siekiant nustatyti, ar esama ryšio tarp 5 pagrindinių RV genotipų ir klini-
kinio ligos sunkumo, iš viso buvo išnagrinėtos atsitiktinės atrankos principu 
atrinktos 251 paciento, hospitalizuoto dėl RVI, ligos istorijos. Vadovaujantis 
darbo metodika, kiekvienam iš 5 pagrindinių RV genotipų atsitiktinai buvo 
atrinkta ne mažiau nei 30 vaikų, sirgusių RVI, ligos istorijų. Tikslūs išanalizuotų 
atvejų skaičiai pateikiami 14 lentelėje. 

  Skirtingų RV genotipų sukeltos infekcijos sunkumo vertinimo rezultatai, 
apskaičiuoti pagal Vesikari skalę, pateikiami 14 lentelėje. Statistiškai patikimo 
skirtumo tarp RV genotipų ir ligos sunkumo, išreikšto Vesikari balais, nebuvo 
(p = 0,086). Svarbu paminėti, kad per tyrimą rastas mažas lengvų RVI atvejų 
skaičius (iš viso 18). Daroma prielaida, kad lengvos RVI atvejai galėjo nepatek-
ti į šį tyrimą, nes jis buvo vykdomas ligoninėje ir ligos sunkumas vertintas tik 
hospitalizuotiems pacientams.

  Pacientų, kurių ligos istorijos buvo analizuojamos, grupę sudarė 53 proc. 
berniukų ir 47 proc. mergaičių. Vaikų amžiaus vidurkis buvo 21 mėnuo (jau-
niausias pacientas buvo 2 mėn., o vyriausias - 6 metų). Statistinė duomenų 
analizė patvirtino, kad skirtingų RV genotipų grupėse vaikų amžiaus ir lyčių 
pasiskirstymas buvo panašus (p = 0,174 ir p = 0,872, atitinkamai).

14 lentelė. Skirtingų RV genotipų sukeltos infekcijos klinikinio sunkumo vertinimo rezultatai

RV 
genotipas

Išanalizuotų 
ligos istorijų

skaičius
n=251

Vesikari balai

Lengva 
RVI

(<11 balų)
n=18

Sunki 
RVI

(≥11balų) 
n=233

Max Min Md Balų vidurkis
(±SN)

G1P[8] 40 3 37 19 9 13,0 13,95 (±2,33)

G2P[4] 40 2 38 18 8 14,0 13,70 (±2,17)

G3P[8] 64 8 56 18 7 14,0 13,71 (±2,86)

G4P[8] 67 4 63 17 9 14,0 13,56 (±1,97)

G9P[8] 40 1 39 18 7 15,0 14,72 (±2,32)
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  Apibendrinus visų 251 paciento klinikinius RVI duomenis, gauti šie re-
zultatai: iš visų tirtųjų 78,9 proc. kūno temperatūra buvo 38ºC ir daugiau (aukš-
čiausia užregistruota vieno paciento kūno temperatūra siekė 40,3ºC), 14,7 proc. 
pacientų temperatūra svyravo nuo 37 iki 38ºC, o 6,4 proc. iš viso nekarščiavo; 
vidutiniškai viduriavimas truko 2,8 paras (trumpiausiai - 1, ilgiausiai – 8 pa-
ras), vidutinis viduriavimų skaičius per parą - 5,8 (max - 18, min – 2); vėmimo 
trukmė vidutiniškai buvo 2 paros (trumpiausiai vėmė 1, ilgiausiai – 4 paras), o 
vidutinis vėmimų skaičius per parą buvo 5,4 (max - 20 ir min - 1). Geriamoji 
rehidratacinė terapija buvo taikyta 12 proc. pacientų, o intraveninė – 88 proc. 
Vidutiniškai intraveninė rehidratacinė terapija truko 1,7 paros (trumpiausiai - 
1, ilgiausiai – 5 paras). Gydymo vaikų intensyvios terapijos skyriuje prireikė 
10,8 proc. pacientų, vidutinė jų gydymo VRITS trukmė buvo 2,4 paros (min – 
1, max – 5 paros). Vidutinė hospitalizacijos trukmė dėl RVI buvo 3 paros 
(trumpiausiai – 1 parą, ilgiausiai – 10 parų.). Apibendrinus visų šių pacientų 
klinikinius duomenis, nepriklausomai nuo RV genotipo, 92,8 proc. pacientų, 
vertinant pagal Vesikari skalę, buvo nustatyta sunki RVI . 
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7. REZULTATŲ APTARIMAS
  EuroRotaNet projekto veikla buvo pradėta 2007 m., tuomet Lietuvoje 
gyventojų skaičius,  remiantis Lietuvos statistikos departamento duomenimis, 
buvo apie 3,4 mln. Būtent toks gyventojų skaičius buvo fiksuojamas  skaičiuo-
jant, kokia minimali RV bandinių imtis turėtų būti surinkta Lietuvoje. Me-
tams bėgant, Lietuvos populiacijos dydis mažėjo ir 2013 m. pradžioje jis siekė 
2,9  mln. Nors Lietuvos gyventojų skaičius sumažėjo beveik 500 000, bandinių 
imtis nebuvo mažinama, nes siekiant, kad būtų aptikti ir tie rotavirusai, kurių 
paplitimas aplinkoje yra 1 proc., per vieną RVI sezoną būtina surinkti ne ma-
žiau nei 470 RV bandinių.  Per visus septynis RVI sezonus Lietuvoje surinktų ir 
išanalizuotų RV bandinių imtis siekė 100 proc. užsibrėžto tikslo, o kartais net 
viršijo, tai rodo, kad tyrimo imtis yra reprezentatyvi. 

  Nors visi pacientai į tyrimą buvo įtraukti viename centre, esančiame Vil-
niuje, ir didžioji dalis vaikų buvo vilniečiai ar Vilniaus apskrities gyventojai, 10 
proc. pacientų buvo atvykę ir iš kitų Lietuvos miestų. Lietuvos statistikos depar-
tamento duomenimis, per paskutiniuosius 10 metų daugiausia šalies gyventojų, 
t.y. maždaug ketvirtadalis, gyvena Vilniaus apskrityje. Apibendrindami šiuos 
duomenis, manome, kad rotavirusų genotipų įvairovės rezultatai yra reprezenta-
tyvūs visai šaliai, nepaisant to, kad tyrimo duomenys buvo rinkti viename centre. 
Be to,  lyginant Lietuvą su kitomis EuroRotaNet dalyvėmis, mūsų šalis yra labai 
maža, vien Londone, t.y. viename Jungtinės Karalystės mieste, yra skaičiuoja-
ma apie 8 mln. gyventojų (apie 2,6 karto daugiau nei visoje Lietuvoje), o visoje  
Jungtinėje Karalystėje užregistruota virš 57 mln. Rotavirusų bandinių imtis, re-
prezentatyvi Jungtinei Karalystei yra 705, t.y. 235 bandiniais daugiau nei numa-
tyta surinkti Lietuvoje, nors gyventojų skaičius JK beveik 19 kartų didesnis.  

  Remdamiesi darbo rezultatais, išvadų apie RVI sezoniškumą daryti 
negalime, nes atliekant tyrimą, visi į Vaikų ligoninės VšĮ Vilniaus universiteto 
ligoninės Santariškių klinikų filialo mikrobiologijos laboratoriją patekę, RV an-
tigeną turintys išmatų  bandiniai nebuvo renkami ir analizuojami, todėl turimi 
duomenys neatspindi realios RVI sezoniškumo situacijos.  

  Tyrimo duomenimis, vaikų, hospitalizuotų dėl RVI amžius atitinka 
mokslinėje literatūroje nurodomą amžių, t.y. RVI dažniausiai serga vaikai iki 
5 m. [17, 22, 124, 146]. Yra žinoma, kad naujagimiams klinikinė rotavirusinės 
infekcijos išraiška dažniausiai būna lengva ar besimptomė [161-163], mūsų ty-
rimo duomenys sutampa su nurodytais literatūroje, nes darbo metu naujagimių, 
hospitalizuotų dėl RVI, pasitaikė labai mažai (0,1 proc. atvejų). 
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  Statistiškai patikimo ryšio tarp RV genotipų ir hospitalizuotų vaikų 
amžiaus negauta, tačiau pastebėta, kad G12P[9] rotavirusai dažniausiai (virš 75 
proc. atvejų) infekciją sukėlė vaikams virš dvejų metų. Kadangi tiriamųjų grupė 
labai maža (n=19) ir statistiškai patikimo ryšio negauta, sunku daryti išvadas, ir 
būtų tikslinga šią tiriamųjų grupę stebėti ateityje, tikintis surinkti didesnę imtį. 

  EuroRotaNet duomenimis, statistinio ryšio tarp G12P[9] ir vaikų am-
žiaus taip pat nebuvo, tačiau pastebėta, kad kitas RV genotipas, t.y. G2P[4], daž-
niau infekcijas sukėlė vyresniems vaikams ir suaugusiems, priešingai nei kiti pa-
grindiniai RV genotipai, kurie dažniausiai infekavo kūdikius [218]. Mokslinėje 
literatūroje yra ir daugiau publikacijų, teigiančių, kad G2P[4] dažniau infekuoja 
vyresnius vaikus ir sukelia infekcijos protrūkius vyresnių vaikų grupėse [99, 
124, 168, 227]. Daroma prielaida, kad G2P[4] genotipus ankstyvoje kūdikystėje 
išstumia kiti, geriau prisitaikę RV genotipai, pvz. G1P[8]. Be to, tai, kad G2P[4] 
padermės sukelia infekcijos protrūkius vyresnių vaikų grupėse (kurie, tikėtina, 
jau buvo susidūrę su RVI), leidžia daryti prielaidą, kad kryžminis imunitetas, 
susiformavęs po persirgtų infekcijų, yra nepakankamas. Remiantis  mūsų tyri-
mo duomenimis, ryšys tarp G2P[4] genotipo ir vaikų amžiaus nenustatytas. 

  Tyrimo metu dažniausiai (85 proc. atvejų) hospitalizuotiems vaikams 
buvo diagnozuotas rotavirusinis gastroenteritas, žymiai rečiau pasitaikė rotavi-
rusinis enteritas ar gastritas. Šie duomenys sutampa su kitų EuroRotaNet pro-
jekte dalyvaujančių šalių duomenimis [218].  

  Tyrimo metu gauti RV genotipavimo rezultatai nepateikė jokių didelių 
netikėtumų. Lietuvoje nebuvo aptikta naujų, iki šiol pasaulyje neidentifikuotų 
RV genotipų. Mūsų šalies rotavirusų genotipavimo duomenys yra labai panašūs 
į  kitų Europos šalių duomenis.

  Nors identifikuotų RV padermių įvairovė buvo didelė (iš viso aptiktos 68 
skirtingos RV genotipų kombinacijos), tačiau pagrindiniai iš jų buvo penki RV 
genotipai: G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8], G9P[8]. Šie RV genotipai dažniau-
siai aptikti ne tik Lietuvoje, bet ir kitose Europos šalyse. Dominuojančių ir retų 
rotavirusų genotipų pasiskirstymas skyrėsi ne tik tarp skirtingų Europos šalių, 
bet ir pačiose šalyse skirtingais RVI sezonais, t.y. natūralus RV genotipų papliti-
mo bangavimas. 

  Esminis skirtumas, lyginant Lietuvos ir EuroRotaNet duomenis, yra tas, kad 
Lietuvoje G1P[8] genotipas nėra nuolat dominuojantis. Nors per paskutinius tris 
RVI sezonus G1P[8] buvo dažniausias RV genotipas Lietuvoje, tačiau analizuojant 
ankstesnių sezonų duomenis, matoma, kad jo dažnis labai stipriai svyravo. 
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  Lietuva iš kitų Europos valstybių išsiskiria ir tuo, kad nei vienoje šalyje 
nei vieno RVI sezono metu nebuvo rasta tokio didelio G3P[8] genotipo dažnio, 
koks buvo aptiktas Lietuvoje 2005-2006 m. ir 2009-2010 m. Kitas RV genotipas, 
G4P[8], Lietuvoje 2007-2008 m. sudarė 81 proc. visų RV padermių ir tai yra pats 
didžiausias G4P[8] dažnis visose EuroRotaNet šalyse per penkis RVI sezonus. 

  Kai vienas rotavirusų genotipas ima stipriai dominuoti šalyje, kaip pvz.; 
G9P[8] 2006 m. Portugalijoje (šio genotipo dažnis sudarė 90 proc. visų cirku-
liuojančių padermių), manoma, kad tai galėtų būti susiję su tuo, jog visuome-
nė neturi imuniteto, tuomet imlumas to tipo RV infekcijai yra didelis [106]. 
Publikacijos autoriai daro prielaidą, kad didelis G9P[8] sukeltos RVI skaičius 
Portugalijoje buvo dėl to, kad šis genotipas buvo neseniai išplitęs šalyje. Įverti-
nus tai, kad G9 rotavirusai Europoje pradėjo plisti tik nuo 2000 m., ši autorių 
prielaida, atrodo įtikinama. Lietuvoje pirmieji genotipavimo duomenys gauti 
2005-2006 m., ankstesnių sezonų duomenų neturime ir nežinome, kokie RV ge-
notipai vyravo mūsų šalyje, tačiau vertinant tai, kad Lietuvoje, kaip ir Europoje, 
patys pagrindiniai RV genotipai yra tie patys, vargu, ar galima teigti, jog didelis 
G4P[8] genotipo paplitimas yra susijęs su tuo, kad šis genotipas neseniai atsira-
do Lietuvoje. Todėl vienintelis iki šiol mokslui žinomas skirtingas RV genotipų 
paplitimo paaiškinimas yra tai, kad genotipų paplitimui yra būdingas natūralus 
bangavimas. 

  Be penkių pagrindinių RV genotipų, cirkuliuojančių Lietuvoje, kiti RV 
genotipai, sukeliantys infekcijas vaikams, sudarė nedidelę dalį (nuo 0,8 iki 
5,8 proc.) (3 lentelė). Paskutinįjį sezoną didesnis retų RV genotipų skaičius 
(5,8 proc.) buvo dėl to, kad didėjo G12P[8] genotipo dažnis (šis rotavirusas 
2012-2013 m. sudarė 2,8 proc. visų retų padermių).  Statistiškai reikšmingas 
G12P[8] genotipo dažnio didėjimas registruojamas ne tik Lietuvoje, bet ir 
kitose, EuroRotaNet tinklo veikloje dalyvaujančiose Europos šalyse. Suomijoje 
ir Olandijoje 2005-2006 m. užregistruoti pavieniai G12P[8] sukeltos infekcijos 
atvejai, vėliau šis genotipas plito ir kitose  Europos šalyse, kol 2010-2011 m. 
Ispanijoje G12P[8]  genotipo dažnis pasiekė beveik 20 proc. Lietuvoje G12P[8] 
genotipai pirmą kartą aptikti 2007-2008 m., tačiau jų rasta nedaug. Statistiškai 
reikšmingai šių RV genotipų padaugėjo tik per paskutinius du RVI sezonus. 

  Taip anksti užfiksuoti G12P[8] rotaviruso genotipo dažnio didėjimą 
pavyko tik todėl, kad EuroRotaNet šalyse tiriamųjų bandinių imtys buvo repre-
zentatyvios ir apskaičiuotos taip, kad būtų aptikti ir tie virusai, kurių paplitimas 
aplinkoje yra 1 proc. Kitas, labai reikšmingas EuroRotaNet privalumas yra tas, 
kad turint keliolikos Europos šalių duomenis, galime matyti visumą, stebėti ir 
vertinti RV genotipų plitimo dinamiką: iš pradžių G12P[8] genotipai aptikti pa-
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vienėse Europos šalyse, vėliau atsirado kitose, o dar vėliau išplito beveik visoje 
Europoje. Šio reiškinio būtų neįmanoma fiksuoti, turint tik vienos šalies trum-
palaikio stebėjimo duomenis. Šiuo metu labai įdomu ir aktualu, ar G12P[8] taps 
šeštuoju, pagrindiniu, RV genotipu. 

  Žvelgdami į rotavirusų molekulinės epidemiologijos istoriją, prisimename, 
kad maždaug iki 1995 – 2000 m. pasaulyje labiausiai paplitę buvo G1, G2, G3 ir 
G4 rotavirusų tipai, tačiau vėliau G9 ėmė plisti pasaulyje ir šiuo metu jis vadi-
namas penktuoju dažniausiu RV tipu,  sukeliančiu infekcijas žmonėms [94, 95]. 
Filogenetinė analizė parodė, kad visi G9 rotavirusų tipai, kurie sėkmingai išplito 
pasaulyje, priklausė vienai sublinijai (ang. sublineage) [10]. Analizuojant G12 
rotavirusus, yra išskirtas tam tikras skaičius genetiškai skirtingų G12 padermių, 
kurios sukelia susirgimus žmonėms, tačiau pasaulyje išplito tik tos padermės, 
kurios priklausė vienintelei, III G12 linijai (ang. lineage III for G12) [10, 210]. 
  Vadovaujantis išsamiais RNR genomo sekvenavimo duomenimis, yra 
pastebėta, kad žmonių populiacijoje išplisti ir joje išsilaikyti ilgesnį laiką gali tik 
tie rotavirusai, kurie priklauso dviem pagrindinėms genotipų konsteliacijoms, 
vadinamoms  Wa-like ir DS-1-like [52, 228-230]. Kitoms genotipų konsteliaci-
joms (pvz. AU-1-like) priklausantys rotavirusai dažniausiai išpinta tik ribotoje 
žmonių populiacijoje ir labai greitai išnyksta. G9P[8] ir G12P[8] rotavirusai pri-
klauso Wa-like genotipų konsteliacijai [52, 229, 231-233], manoma, kad būtent 
tai lėmė sėkmingą šių dviejų RV genotipų išplitimą visame pasaulyje [234]. 

  Apibendrinus šiuos duomenis, tikėtina, kad G12P[8], kaip anuomet 
G9P[8], gali tapti dar vienu, dažniausiu, žmonėms infekcijas sukeliančiu RV 
genotipu pasaulyje.

  Kiti reti RV genotipai (G12P[6], G8P[4]), kurių padidėjimas buvo reikš-
mingas tam tikrose Europos valstybėse, Lietuvoje buvo aptinkami itin retai. 
Mūsų šalyje statistiškai reikšmingai padidėjo G12P[9] RV genotipo dažnis 
(2012-2013 m. jis siekė 1,8 proc.), tačiau šis padidėjimas aptiktas tik paskutinįjį 
RVI sezoną. Vertinant tai, kad G12P[9] priklauso AU-1-like genotipo konstelia-
cijai, tikimybė, kad šis RV genotipas ateityje bus epidemiologiškai reikšmingas, 
yra labai maža. Kad būtų galima patvirtinti šią prielaidą ateityje, būtina tolimes-
nė RV genotipų paplitimo stebėsena.

  RV genotipas G6P[9] Lietuvoje irgi viršijo 1 proc. dažnį, tačiau šis ge-
notipo dažnio padidėjimas aptiktas tik  2009-2010 m. (dažnis siekė 2,1 proc.). 
Analizuojant literatūros duomenis,  paaiškėjo, kad G6P[9] RV genotipas gali 
būti zoonotinės kilmės [21, 22, 235]. Tai pats didžiausias tikėtino zoonotinio 
RV genotipo dažnis Lietuvoje. Kiti RV genotipai, kurie galėtų būti susiję su 
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zoonotine kilme (G3P[3], G3P[6], G3P[9], G5P[6], G6P[9], G8P[14], G9P[9], 
G4P[6], G8P[8], G8P[4], G10P[6], G12P[4], G12P[6]), Lietuvoje buvo aptinka-
mi itin retai, kasmet pasitaikydavo pavieniai šių RV genotipų sąlygotų hospita-
lizacijų atvejai. Mažas tikėtinų zoonotinių genotipų skaičius Lietuvoje atitinka 
ir kitų Europos šalių duomenis (remiantis EuroRotaNet rezultatais), galimos 
zoonotinės kilmės RV genotipai buvo aptikti 2 proc. atvejų [22]. 

  Lietuvoje mišrių infekcijų dažnis skirtingais  sezonais, išskyrus pirmąjį, 
buvo nedidelis (max - 3,8 proc.), kaip ir daugelyje Europos šalių, kuriose miš-
rios infekcijos pasitaiko apie 5 proc. atvejų.  EuroRotaNet duomenimis, didžiau-
sias užregistruotas mišrių infekcijų skaičius buvo 4,2 proc.  

  Lietuvoje pirmąjį RVI sezoną aptiktas didelis mišrių infekcijų skaičius 
(11,8 proc.). Remiantis literatūros apžvalgos duomenimis, kai kuriose Europos 
šalyse buvo aptikta daugiau mišrių infekcijų nei Lietuvoje: Italijoje 2006-2007 
m. aptikta beveik 15 proc. mišrių infekcijų [109], Airijoje - 18,8 proc. [96], Da-
nijoje - 26,4 proc. [97], Izraelyje - 28 proc. [107]. Yra žinoma, kad didelis mišrių 
infekcijų atvejų skaičius gali pasitaikyti RVI protrūkių metu, tačiau analizuojant 
mūsų tyrimo rezultatus, tokių išsamių pirmojo sezono epidemiologinių duo-
menų, kad galėtume daryti analogiškas išvadas, neturime. Kitas paaiškinimas, 
kodėl vienu RVI sezonu mišrių infekcijų skaičius Lietuvoje yra didesnis nei 
kitais sezonais, yra tas, kad rotavirusų genotipavimo rezultatų vertinimas galėjo 
būti klaidingas, nes kartais jis reikalauja labai didelės laboratorinio darbo patir-
ties ir tampa tikru iššūkiu tyrėjui. Taip atsitinka dėl to, kad naudojant dauginės 
PGR metodą, yra tikimybė, kad reakcijos metu prisijungs nespecifiniai pradme-
nys, be to, mišrių infekcijų atvejais skirtingų rotavirusų koncentracija gali būti 
nevienoda, o tai sąlygoja netolygų PGR amplifikacijos laipsnį ir taip apsunkina 
elektroforezės rezultatų interpretaciją [97, 109, 236]. Šią problemą akcentuoja ir 
kitų šalių, kuriose aptiktas didelis mišrių infekcijų skaičius, autoriai. Vertinant 
tai, kad didžioji pirmojo sezono rotavirusų bandinių dalis buvo genotipuota 
Lietuvoje, kurioje rotavirusų genotipavimo metodai buvo įdiegti, tik pradėjus šį 
projektą, tikėtina, kad didelis mišrių infekcijų skaičius gautas dėl genotipavimo 
patirties stokos. Per kitus šešis RVI sezonus mišrių infekcijų skaičius Lietuvoje 
neviršijo 3,8 proc. ribos. 

  Iš dalies genotipuotų rotavirusų dažnis Lietuvoje yra labai mažas. Per 
septynis RVI sezonus Lietuvoje iš viso ištirta 3440 RV bandinių, iš dalies genoti-
puoti buvo tik 23 rotavirusai. Lietuvos duomenis lyginant su EuroRotaNet, mūsų 
šalyje iš dalies genotipuotų virusų gauta mažiau, tačiau reikia turėti omenyje, kad 
į EuroRotaNet duomenų bazę integruoti visų dalyvaujančių šalių duomenys. 



78

  Atliekant mūsų tyrimą, dažniausiai nepavyko identifikuoti P rotavirusų 
tipo tuomet, kai jis buvo susijęs su G4, o G tipo, kuomet jis buvo susijęs su P[8]. 
Šie rotavirusų tipai dažniausiai atstovauja pagrindiniams rotavirusų genoti-
pams, todėl labiausiai tikėtina, kad nesėkmė genotipuoti šiuos rotavirusus yra 
susijusi su techninėmis problemomis ir (arba) mažu viruso kiekiu bandinyje. 
Nors tikimybė yra kur kas mažesnė, tačiau gali būti, kad šie rotavirusų tipai yra 
susiję su retais, ypač zoonotinės kilmės, rotavirusų genotipais. 

  Kiti iš dalies genotipuoti virusai, susiję su G8 ir G12 (tuomet nepavyko 
identifikuoti P tipo), pasitaikė žymiai rečiau. Tikėtina, kad P tipo (susijusio su 
G8 ir G12) nesisekė identifikuoti todėl, jog tyrimo metu buvo aptikti reti rota-
virusų genotipai, tačiau specifiniai P tipų pradmenys nebuvo įtraukti į tyrimo 
protokolą (neįtraukti, nes jie pasitaiko ypač retai).  

  Nors mes iki galo nežinome, kokie rotavirusų genotipai slypi už iš da-
lies genotipuotų rotavirusų, tačiau jų epidemiologinė svarba yra nedidelė, nes 
bėgant metams, jų paplitimas nedidėjo. Tiek Lietuvos, tiek EuroRotaNet projek-
te dalyvaujančių šalių duomenimis, iš dalies genotipuotų rotavirusų paplitimas 
skirtingais sezonais išliko panašus. 

  Lietuvoje dvi rotaviruso vakcinos įregistruotos 2006 m., tačiau iki šiol jos 
nėra įtrauktos į Nacionalinę imunoprofilaktikos programą ir skiepijimo apimtys 
yra labai mažos. Tėvai, norintys paskiepyti savo kūdikį, vakcinacijos išlaidas turi 
apmokėti patys. Mūsų šalyje nėra numatyta jokios skiepijimo RVV išlaidų kom-
pensacijos. PSO duomenimis [237], Lietuvoje 2013 m. rotaviruso vakcinomis buvo 
paskiepyti 3178 kūdikiai, tai sudaro 10,3 proc. visų 2013 m. gimusių vaikų (Lietu-
vos statistikos departamento duomenimis, 2013 m. gimė 30858 naujagimiai).

  Šio tyrimo rotavirusų bandiniai pradėti rinkti 2005 m., t.y., iki atsiran-
dant rotaviruso vakcinoms Lietuvoje. Vėlesnių RVI sezonų bandiniai rinkti, 
pradėjus skiepyti rotaviruso vakcinomis, tačiau skiepijimo apimtys Lietuvoje 
buvo per mažos, kad darytų įtaką cirkuliuojančių RV genotipų įvairovei. Todėl 
manoma, kad tyrimo metu gauti rotavirusų genotipavimo rezultatai, rodantys 
tai, kad RV genotipų pasiskirstymui yra būdingas bangavimas, kad Lietuvoje 
ima plisti naujas RV genotipas, atspindi natūralią RV genotipų paplitimo situa-
ciją, kuriai vakcinacija įtakos nepadarė. 

  Lietuvoje nebuvo atlikta jokių klinikinių rotaviruso vakcinų veiksmingu-
mo ar efektyvumo tyrimų ir šis mokslinis darbas nepretenduoja jiems prilygti. 
Tačiau žinant, kad Lietuvoje dažniausiai infekcijas vaikams sukelia penki pa-
grindiniai RV genotipai, nuo kurių efektyviai apsaugo dvi Lietuvoje registruotos 



79

vakcinos, galima teigti, kad šios vakcinos yra efektyvios ir Lietuvos vaikams 
[186, 188]. Natūralus rotavirusų genotipų pasiskirstymo bangavimas įtakos 
vakcinų efektyvumui neturi, nes pasiskiepijus RVV apsauginis imunitetas susi-
formuoja prieš visus penkis pagrindinius RV genotipus, nepriklausomai nuo to, 
koks jų dažnis yra skirtingais RVI sezonais. 

  Tenka apgailestauti, kad iki šiol rotaviruso vakcinos nėra įtrauktos į 
Lietuvos Nacionalinę imunoprofilaktikos programą, skiepijimo apimtys mūsų 
šalyje labai mažos. Nors Lietuvoje nėra atlikta darbų, vertinančių, kokią žalą 
RVI kasmet daro Lietuvos ekonomikai, tačiau galime įtarti, kad nuostoliai yra 
reikšmingi. Vadovaujantis ULAC duomenimis, per paskutiniuosius penkerius 
metus Lietuvoje kasmet dėl RVI vidutiniškai hospitalizuojama apie 3500 paci-
entų. Pagal LR SAM ministro 2011 m. gruodžio 23 d. įsakymą Nr. V-1118, vie-
no paciento, hospitalizuoto dėl RVI, gydymo kaina stacionare gali svyruoti nuo 
641,7 lt. iki 2313,08 lt., tuomet per metus vien hospitalizuotų ligonių gydymas 
valstybei atsieina nuo 2246000 iki 809600 lt. Ši suma iliustruoja tik stacionaro 
ligonių gydymo išlaidas, tačiau dar didesni nuostoliai patiriami dėl ambulato-
rinių konsultacijų, tėvų nedarbingumo bei perkant papildomų medikamentų ir 
slaugos priemonių . 

  PSO, apibendrindama pasaulyje atliktus vakcinų veiksmingumo ir efek-
tyvumo tyrimus, teigia, kad abi rotaviruso vakcinos efektyviai sumažina serga-
mumą bei mirtingumą, sąlygotą RVI, abi vakcinos yra saugios (išskyrus nedidelę 
invaginacijos riziką) ir efektyvios, puikiai apsaugančios vaikus nuo ligos, sukelia-
mos penkių pačių dažniausių RV genotipų, todėl rekomenduoja įtraukti rotaviru-
so vakcinas į kiekvienos šalies Nacionalines imunoprofilaktikos programas [46]. 

  Tai, kad tyrimo metu duomenys klinikinei RV genotipų sukeltos infekci-
jos analizei buvo rinkti ne tiriant pacientus, o analizuojant ligos istorijų įrašus, 
yra vertinama kaip tyrimo trūkumas. Be to, šis mokslinis darbas buvo atliktas 
ligoninėje, todėl didžioji dalis pacientų, įtrauktų į klinikinio vertinimo analizę, 
sirgo sunkia RVI, o lengvi RVI atvejai nepateko į šį tyrimą, nes tokie pacientai 
dažniausiai gydomi ambulatoriškai. Kita vertus, Diez-Domingo J. ir bendraau-
toriai, nagrinėję tik ambulatoriškai gydytų pacientų RVI ypatumus, nustatė, kad 
beveik 93 proc. pacientų sirgo vidutine ar sunkia RVI [103]. Iš to daroma išva-
da, kad lengvos RVI atvejai retai kada patenka į sveikatos priežiūros specialistų 
akiratį. Nepaisant to, klinicistams aktualiausia žinoti, kuris genotipas sukelia 
sunkesnę, o ne lengvesnę klinikinę eigą, todėl atsakyti į šį klausimą, puikiai tin-
ka ir hospitalizuotų pacientų klinikinės RVI išraiškos analizė. REVEAL tyrimo 
metu gauti rezultatai parodė, kad nepaisant to, kur vaikas buvo gydomas, staci-
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onare ar pirminės sveikatos priežiūros centre, RV genotipų pasiskirstymas buvo 
toks pats [172]. EuroRotaNet duomenimis, RV genotipų pasiskirstymas tarp 
ambulatoriškai gydytų ir hospitalizuotų pacientų buvo labai panašus, išskyrus 
G2P[4] genotipą, kuris statistiškai reikšmingai dažniau infekavo hospitalizuo-
tus pacientus [218].  Remiantis šiais duomenimis, peršasi išvada, kad G2P[4] 
sukelia sunkesnės eigos ligą, nes šiuo genotipu infekuotiems pacientams daž-
niau prireikė gydymo ligoninėje.  Mūsų tyrimo metu ryšio tarp klinikinio RVI 
sunkumo, įvertinto Vesikari balais, ir penkių pagrindinių RV genotipų (tarp jų 
ir G2P[4]) neaptikta. 

  Akivaizdu, kad šia tema mokslinėje literatūroje pateikiami duomenys 
yra kontraversiški, jie skiriasi skirtingose pasaulio šalyse. Vienoje iš publikacijų 
teigiama, kad RVI sunkumui įtaką gali daryti skirtingas virusų virulentiškumas 
arba naujo RV genotipo atsiradimas tam tikroje visuomenėje [27]. Be to, kiti fak-
toriai, amžius, imuninė vaiko būklė, medicininės priežiūros prieinamumas, taip 
pat yra labai svarbūs ir gali lemti skirtingą ligos sunkumą, tačiau nė viename iš 
apžvelgtų tyrimų šie aspektai nebuvo nagrinėjami. Tikėtina, kad skirtingi tyrimų 
rezultatai gauti ir dėl to, kad visi tyrimai buvo atlikti taikant skirtingas metodi-
kas, nors visi autoriai, kurie vertino klinikinį RVI sunkumą, naudojo Vesikari 
skalę, tačiau labai svarbu, kokioje pasaulio šalyje buvo atliekamas tyrimas, ar 
jis buvo retrospektyvus ar prospektyvus, kokie buvo įtraukimo kriterijai (vaikų 
amžius, persirgtos ligos (tarp jų ir RVI), imuninė būklė) ir daug kitų faktorių. 

  Tai, kad mokslinėje literatūroje gausu prieštaringų tyrimų rezultatų, lei-
džia manyti, kad dominuojančių genotipų, sukeliančių sunkesnę RVI eigą, nėra, 
ir tai, kad kai kurie vaikai šia liga serga sunkiau  nei kiti, lemia ne RV genotipas, 
o kiti veiksniai. 

  Mūsų tyrime į analizę nebuvo įtraukti reti RV genotipai, todėl, kad jų yra 
labai mažai ir imtis nebūtų reprezentatyvi. Tokių darbų trūksta ir iš kitų Euro-
pos šalių, manoma, kad dėl tos pačios priežasties. 

  Klinikiniam RVI sunkumui vertinti pasirinkta Vesikari skalė, kuri yra 
pripažinta pati patikimiausia, vertinant rotavirusinės infekcijos sunkumą, todėl 
dažnai naudojama ir vakcinų klinikinių tyrimų metu [177, 179, 181, 184]. Kita, 
taip dažnai naudojama, yra Klarko skalė (angl. Clark scale), tačiau į ją įtrauktas 
sergančio vaiko elgesio vertinimas: pvz.; suirzęs, mažiau žaismingas, mieguistas, 
apatiškas ir kt.[238]. Duomenis renkant, analizuojant ligos istorijų įrašus, šiuos 
požymius įvertinti būtų labai sunku, o kartais net neįmanoma, todėl mūsų dar-
bo metu ši skalė nebuvo tinkama. Vesikari ir Klarko skalės tarpusavyje skiriasi, 
o naudojant jas abi to paties tyrimo metu, buvo gaunti skirtingi rezultatai [239, 
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240]. Pastebėta, kad Klarko skalės jautrumas, vertinant sunkias RVI, yra nepa-
kankamas, todėl šiuo metu dažniausiai pasaulyje naudojama Vesikari skalė. 

   Klinikinio vertinimo metu gauti duomenys (pacientų amžius, RVI sun-
kumo laipsnis, įvertintas Vesikari balais, karščiavimo, vėmimo bei viduriavimo 
trukmė, taikytas gydymas) buvo labai panašūs lyginant juos su kitų šalių duo-
menimis [145, 146]. 

  Nuo pirmųjų darbų, nagrinėjančių skirtingą rotavirusų padermių papli-
timą, pradžios iki šių dienų praėjo beveik 40 metų. Per šį laikotarpį pasaulyje 
sukaupta daug žinių apie cirkuliuojančių rotavirusų įvairovę, jų plitimo dėsnin-
gumus. Laikui bėgant, tobulėjo ir keitėsi laboratoriniai rotavirusų analizės me-
todai, šiuo metu, pasitelkę nukleotidų sekos identifikavimo galimybes, galime 
nustatyti ne tik skirtingus RV genotipus, bet ir analizuoti rotavirusų evoliucijos 
ypatumus. Žinios apie RV molekulinę epidemiologiją buvo esminės, kuriant 
veiksmingas ir efektyvias rotavirusų vakcinas. Vadovaujantis klinikinių tyrimų 
duomenimis, bei rezultatais, gautais, įdiegus RV vakcinas į įvairių pasaulio šalių 
imunoprofilaktikos programas, yra žinoma, kad rotaviruso vakcinos stipriai 
sumažina vaikų sergamumą ir mirtingumą dėl RVI. Šie rezultatai yra ilgo ir 
sunkaus mokslininkų, tyrinėjančių įvairius RVI aspektus, darbo laimėjimas. 
Šio mokslinio tyrimo metu gauti RV genotipavimo duomenys yra labai svarbūs 
ne tik todėl, kad tai yra vieninteliai reprezentatyvūs duomenys iš visų kaimyni-
nių valstybių, bet ir todėl, kad jie prisideda prie kitų EuroRotaNet šalių ir pa-
deda surinkti kuo išsamesnę informaciją apie RV genotipus Europoje. Žinant, 
kokie rotavirusų genotipai cirkuliuoja mūsų šalyje, galime teigti, kad abi rotavi-
ruso vakcinos yra potencialiai efektyvios ir Lietuvos vaikams. 

  Siekiant įvertinti galimą vakcinacijos įtaką naujoms RV padermėms 
atsirasti ir paplisti  būtina tęsti RV molekulinės epidemiologijos tyrimus ne tik 
Europoje, bet ir kitose pasaulio šalyse.  
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8. IŠVADOS
1. Dėl rotavirusinės infekcijos hospitalizuotiems vaikams ligą dažniausiai sukė-
lė penki pagrindiniai rotavirusų genotipai: (G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8], 
G9P[8]), o kiti genotipai  sudarė tik nedidelę visų identifikuotų rotavirusų 
padermių dalį. Per skirtingus RVI sezonus rotavirusų genotipų pasiskirstymas 
skyrėsi. G12P[8] yra naujai plintantis rotaviruso genotipas Lietuvoje.

2. Lietuvoje, kaip ir kitose EuroRotaNet projekte dalyvaujančiose Europos šaly-
se, dažniausiai aptikti penki pagrindiniai,  infekcijas vaikams sukeliantys, ro-
tavirusų genotipai, tačiau Lietuva iš kitų EuroRotaNet dalyvių išsiskyrė dideliu 
G3P[8] ir G4P[8] genotipų dažniu. G12P[8] rotaviruso genotipas plinta ne tik 
Lietuvoje, bet ir kitose EuroRotaNet šalyse.
3. Mūsų šalyje dažniausiai aptikti tie rotavirusų genotipai, nuo kurių sukeltos 
ligos apsaugo rotaviruso vakcinos, todėl Lietuvos vaikams šios vakcinos yra 
potencialiai efektyvios. 

4. Rotavirusinės infekcijos sunkumas nepriklausė nuo ligą sukeliančio rotaviru-
so genotipo.
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