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с целью выявления дрейфовой изменчивости вирусов гриппа в период эпидемического подъема заболевае-
мости орви в период 2018–2019 гг. проведено изучение биологических и молекулярно-генетических свойств 
эпидемических штаммов, выделенных на отдельных территориях российской Федерации, и сравнение их с дан-
ными стран северного полушария. материалы и методы. применен спектр методов лабораторной диагности-
ки, среди которых мФа, от-пцр, изоляция, секвенирование, методы определения чувствительности к противо-
гриппозным препаратам и рецепторной специфичности. результаты и обсуждение. долевое участие вирусов 
гриппа составило: A(H1N1)pdm09 – 53 %, A(H3N2) – 46 %, в – около 1 %. случаи тяжелой острой респираторной 
инфекции наиболее часто были связаны с вирусом гриппа A(H1N1)pdm09. по антигенным свойствам изолиро-
ванные штаммы соответствовали свойствам вакцинных вирусов (а/мичиган/45/2015 на 99,6 % и а/сингапур/
INFIMH-16-0019/2016 на 86 %). выявлена гетерогенность популяции штаммов вирусов гриппа а по отдельным 
мутациям в гемагглютинине. популяция вируса гриппа в равнозначно представлена обеими эволюционными 
линиями (в/виктория- и в/ямагата-подобными). рецепторная специфичность была благоприятной для течения и 
исходов заболевания. среди 70 изученных эпидемических штаммов не выявлено резистентных штаммов к анти-
нейраминидазным препаратам – озельтамивиру и занамивиру. в статье приведены рекомендации воз по составу 
гриппозных вакцин для стран северного полушария на 2019–2020 гг., представлены данные по случаям инфици-
рования людей вирусами гриппа птиц а(H5N1), а(H5N6), а(H7N9) и а(H9N2). 
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Abstract. Objective. To identify the drift variability of influenza viruses during the period of epidemic rise in the 
incidence of acute respiratory viral infections in the period 2018–2019. The biological and molecular-genetic properties 
of epidemic strains isolated in certain territories of the Russian Federation were studied and compared with data from 
the countries of the Northern Hemisphere. Materials and methods. A range of laboratory diagnostic methods has been 
applied, including immune fluorescence, RT-PCR, sequencing, methods for determining sensitivity to influenza drugs 
and receptor specificity. Results and discussion. The proportion of influenza viruses was as follows: A (H1N1) pdm09 – 
53 %, A (H3N2) – 46 %, B – about 1 %. Cases of severe acute respiratory infections have most often been associated with 
influenza A(H1N1) pdm09 virus. According to antigenic properties, isolated strains corresponded to the properties of 
vaccine viruses (A/Michigan/45/2015 – by 99.6 % and A/Singapore INFIMH-16-0019/2016 – by 86 %). The heteroge-
neity of influenza A virus strains population was revealed as regards individual mutations in hemaglutinin. The influenza 
B virus population was equally represented by both evolutionary lines (B/Victoria and B/Yamagata-like). Receptor speci-
ficity was favorable for the course and outcome of the disease. Among 70 studied epidemic strains, no strains resistant to 
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среди вирусов, представляющих серьезную 
потенциальную угрозу национальной и глобаль-
ной биологической безопасности, особое место за-
нимают представители семейства Orthomyxoviridae 
(рис. 1) [1, 2]. вирусы рода Quaranjavirus переда-
ются зараженными аргасовыми (Argasidae) кле-
щами (африка, средний восток, океания, россия, 
кыргызстан); рода Togotovirus – передаются человеку 
и животным зараженными преимущественно иксо-
довыми (Ixodidae) клещами (африка, южная европа, 
закавказье, россия). род Gammainfluenzavirus (вирус 
гриппа с) вызывает локальные вспышки и споради-
ческую заболеваемость людей и свиней с респиратор-
ной передачей; род Betainfluenzavirus (вирус гриппа в) 
связан с ежегодной сезонной заболеваемостью людей 
повсеместно в мире с респираторной передачей; род 
Alphainfluenzavirus (вирус гриппа а) включает виру-
сы 18 подтипов по гемагглютинину (на1-18) и 11 
подтипов по нейраминидазе (NA1-11), вызывающие 
повсеместно в мире обширные сезонные эпизоотии/
панзоотии и эпидемии/пандемии при респиратор-
ном (у людей) заражении, а также через воду и корм 
(у животных). природным резервуаром большинства 
вирусов являются птицы, преимущественно водного 
и околоводного комплексов; вирусы, циркулирующие 
среди людей, домашних и диких животных, способ-
ны к обмену генетическим материалом в процессе 
реассортации сегментированных геномов, широко 
распространены в биосфере. род Deltainfluenzavirus 

(вирус гриппа D) инфицирует крупный рогатый скот; 
род Isavirus – представители поражают рыб в аква-
культурах и в природных условиях.

в период сезонной активности вирусов гриппа 
регистрируют от 3 до 5 млн случаев тяжелого тече-
ния гриппозной инфекции и от 290 тыс. до 650 тыс. 
случаев с летальными исходами [3]. особую тревогу 
вызвало появление в марте 2009 г. нового пандеми-
ческого вируса гриппа а(H1N1)pdm09, обладавше-
го более высокой вирулентностью в сравнении с 
другими сезонными вирусами гриппа за счет сме-
шанного типа рецепторной специфичности (рс)  
α2-6/α2-3 [4–6]. клеточный рецептор вирусов гриппа 
а представлен двумя основными типами ковалент-
ной связи терминального остатка нейраминовой 
кислоты со следующим моносахаридом в составе 
сиалогликанов: α2-6 для рс сайта гемагглютинина 
(на) эпидемических штаммов и α2-3 для рс сайтов 
на штаммов изолированных от птиц. наблюдения 
за эволюцией циркулирующих высокопатогенных 
генетических вариантов вирусов птиц а(н5N1) сви-
детельствуют о тенденции к изменению рс в на-
правлении эпителиальных клеток человека путем 
повышенного родства к рецепторам α2-6 типа [7, 8]. 
эти факты указывают на реальную возможность по-
явления в обозримом будущем высокопатогенного 
вируса гриппа птиц A(н5N1), обладающего способ-
ностью к эпидемичес кому (пандемическому) рас-
пространению.

anti-neuraminidase drugs, oseltamivir and zanamivir, were detected. The article presents WHO recommendations on the 
composition of influenza vaccines for the countries of the Northern Hemisphere for 2019–2020, provides data on cases 
of human infection with avian influenza viruses A(H5N1), A(H5N6), A(H7N9) and A(H9N2).

Key words: family Orthomyxoviridae, epidemic season 2018–2019, biosafety, morbidity, antigenic properties, ge-
netic peculiarities, receptor affinity, sensitivity to neuraminidase inhibitors.
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рис. 1. Филогенетическая структура се-
мейства  Orthomyxoviridae

Fig. 1. Phylogenetic structure of Orthomyxo-
viridae family
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вскоре после появления вируса а(H1N1)pdm09 
в норвегии, россии, италии, а затем и в других 
странах мира у штаммов, выделенных от лиц, по-
гибших от гриппа в результате первичной вирусной 
пневмонии, в рецептор-связывающем сайте на1 вы-
явлены мутации D222G/N. эти мутации позволяют 
вирусу беспрепятственно проникать в нижние от-
делы респираторного тракта с поражением альвеол 
и бронхиол, вызывая острое повреждение легких 
с последующим развитием острого респираторно-
го дистресс-синдрома, требующего искусственную 
вентиляцию легких и заканчивающегося летальным 
исходом в 60 % случаев [9–11]. D222G аминокис-
лотная замена выявлена и у пандемического вируса 
гриппа «испанки» A(H1N1) в 1918 г. [5].

вирулентность вирусов гриппа а птиц, сви-
ней и человека зависит, помимо структуры на, и от 
других генов. в частности, мутация е627к в белке 
полимеразного комплекса (рв2) играет важнейшую 
роль в превращении низко вирулентного вируса в 
высоковирулентный. эти же исследования пока-
зали возможность экспериментального появления 
высоко патогенного вируса гриппа птиц а(н5N1), 
способного к трансмиссии среди людей [12–14]. 
установлено, что мутации Q222L меняют рс панде-
мического вируса гриппа а(H2N2) 1957 г., G228S у 
вируса а(H3N2) 1968 г. [5]. эти данные объясняют 
потенциальную угрозу использования вирусов грип-
па в качестве биологического оружия [15, 16]. в этой 
связи обсуждался вопрос о степени публичной до-
ступности информации к соответствующим техно-
логическим подходам [14, 17]. 

цель настоящей работы заключалась в выяв-
лении дрейфовой изменчивости вирусов гриппа в 
период эпидемического подъема заболеваемости 
орви в период 2018–2019 гг. проведено изучение 
биологических и молекулярно-генетических свойств 
эпидемических штаммов, выделенных на отдельных 
территориях рФ, и сравнение их с данными стран 
северного полушария.

материалы и методы

в рамках осуществления эпидемиологическо-
го надзора за циркуляцией вирусов гриппа в рФ 
центр экологии и эпидемиологии гриппа (цээг), 
национальный центр по гриппу, сотрудничающий 
с воз (нцг), института вирусологии им. д.и. ива-
новского Фгбу «ницэм им. н.Ф. гамалеи» мин-
здрава россии в сотрудничестве с 10 опорными база-
ми, представленными территориальными управлени-
ями и Фбуз «центрами гигиены и эпидемиологии» 
роспотребнадзора в европейской части (великий 
новгород, липецк, владимир, ярославль, пенза и 
чебоксары), на урале (оренбург), в сибири (томск) 
и на дальнем востоке (владивосток и биробиджан), 
провели изучение особенностей циркуляции виру-
сов гриппа а и B в сезоне 2018–2019 гг. 

анализ заболеваемости гриппом и орви в раз-

ных возрастных группах, изоляция вирусов гриппа и 
их типирование, постановка методов иммунофлюо-
ресцирующих антител (миФ), от-пцр, оценки чув-
ствительности к противогриппозным препаратам, 
рецепторной специфичности, секвенирования фраг-
ментов, полногеномного секвенирования и сборки 
геномов, а также статистическая обработка полу-
ченных результатов описаны ранее в статьях авто-
ров настоящей работы [18–20]. данные полногеном-
ного секвенирования зарегистрированы в GenBank 
NCBI (Accession Numbers: MK495274 – MK495353, 
MN061080 – MN061231, MN061232 – MN061263.

результаты и обсуждение

Особенности распространения и активности 
вирусов гриппа. на сотрудничающих с цээг терри-
ториях превышение эпидемического порога заболе-
ваемости орви по отношению к среднему показа-
телю по рФ (72,6 на 10 тыс. населения) регистри-
ровали с 4 недели 2019 г., т.е. в более ранние сроки 
по сравнению с предыдущим сезоном 2017–2018 гг.: 
рост показателей отмечен с первых недель 2019 г., 
максимальные показатели – на 5 неделе и снижение 
ниже порогового значения к 10 неделе (рис. 2).

наиболее высокие показатели заболеваемости 
регистрировали у детей 0–2 лет (321,7 на 10 тыс. на-
селения) и 3–6 лет (300,3), при этом показатели были 
ниже по сравнению с предыдущим сезоном (367,5 и 
323,3 соответственно). заболеваемость школьников 
также оказалась ниже по сравнению с предыдущим 
годом, но более высокой по сравнению с 2016–2017 гг. 
(121,8, 140,0 и 63,2 соответственно), а показатели 
взрослого населения практически одинаковы (23,3 и 
24,4 соответственно). средние показатели по сово-
купному населению незначительно отличались меж-
ду сезонами и составили 56,6 и 60,3 соответственно.

первый случай с клиническим диагнозом 
«грипп» отмечен на 44 неделе 2018 г. (в группе 
7–14 лет), к концу сезона общее число госпитализа-
ций составило 90, что значительно больше по срав-
нению с предыдущим (10). частота госпитализаций 
в возрастных группах распределилась следующим 
образом: 0–2 года – 16 % (в прошлом – 15,0 %), 3–6 
лет – 19,0 % (19,0 %), 7–14 лет – 13,0 % (11,0 %), 15 
лет и старше – 52,0 % (55,0 %).

проведены исследования клинических материа-
лов по диагностике гриппа и орви, объем которых 
составил в целом 13443 образца, в том числе: пцр – 
11412 (грипп)/6401 (орви) образец, миФ – 4076 об-
разцов, изоляция штаммов на клетках культуры тка-
ни MDCK, MDCK-SIAT1 и куриных эмбрионах – из 
1798 образцов (носоглоточные смывы, аутопсийный 
материал). в период всего эпидемического сезона до-
левое участие вирусов гриппа по совокупности дан-
ных всех лабораторных методов составило: A(H1N1)
pdm09 – 53,0 %, A(H3N2) – 46,0 %, B – 1,0 %.

Мониторинг случаев ТОРИ. в группу тори 
(тяжелая острая респираторная инфекция) включено 
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56 пациентов с тяжелыми и средне-тяжелыми фор-
мами гриппоподобных заболеваний. возрастное рас-
пределение: от 0 до 12 мес. – 16 человек (29 %), 1–4 
года – 15 человек (27 %), 5–14 лет – 5 человек (9 %), 
15–64 года – 14 человек (25 %), 65 лет и старше – 6 
человек (10 %). 

в цээг поступили информация и клинический 
материал (носоглоточные смывы, ткани трахеи, лег-
кого) от семи пациентов, умерших от гриппозной ин-
фекции, этиологически связанной с вирусами грип-
па A(H1N1)pdm09 (6) и A(H3N2) (1). все умершие 
не имели в анамнезе вакцинации против гриппа и 
раннего лечения противовирусными препаратами. у 
всех пациентов гриппозная инфекция осложнилась 
первичной вирусной пневмонией, что явилось при-
чиной летального исхода.

Антигенные свойства эпидемических штам-
мов вирусов гриппа. результаты антигенной ха-
рактеристики 376 штаммов, выделенных в дека-
бре 2018 г. – июле 2019 г., определили родство 243 
штаммов вируса гриппа A(H1N1)pdm09 с эталоном  
а/мичиган/45/2015 (входил в состав гриппозных 
вакцин в сезоне 2017–2018 гг.); штаммы взаимо-
действовали с сывороткой к этому вирусу от 1/8 
до полного гомологичного титра. 86 % штаммов 
вируса гриппа A(H3N2) имели близкое родство с 
эталоном а/гонконг/5738/2014 и взаимодейство-
вали с сывороткой к этому вирусу от 1/4 (21,0 %) 
до полного гомологичного титра; 16 штаммов реа-
гировали с референс-сывороткой до 1/8 гомоло-
гичного титра. такая же гетерогенность просле-
живалась по отношению с референс-сывороткой к  
а/сингапур/INFIMH-16-0019/2016; восемь штаммов 
вируса гриппа типа в были родственны эталону в/
пхукет/3073/2013 (линии в/ямагата-подобных, вхо-
дил в состав четырех-валентных гриппозных вакцин) 
и взаимодействовали с сывороткой к этому вирусу до 
полного гомологичного титра. девять штаммов виру-

са гриппа в типированы как в/виктория-подобные, 
причем, восемь из них были близки к эталону  
в/брисбен/60/2008, один – к в/колорадо/06/2017.

Чувствительность эпидемических штам-
мов к противогриппозным препаратам. изучена 
чувствительность эпидемических штаммов вирусов 
гриппа A(H1N1)pdm09 (45), A(H3N2) (19) и гриппа 
B (6) к препаратам с антинейраминидазной актив-
ностью. все из изученных штаммов, проявили чув-
ствительность к озельтамивиру и занамивиру.

Рецепторная специфичность эпидемических 
штаммов. методом твердофазного сиалозидфер-
ментного анализа, основанного на определении вза-
имодействия рецептор-связывающего сайта (рсс) 
на1 вируса с аналогами клеточных рецепторов, 
восемью синтетическими сиалогликополимерами 
(сгп), проведено изучение девяти штаммов вируса 
гриппа A(H1N1)pdm09.

в табл. 1 представлены результаты сродства изу-
ченных штаммов со спектром сиалогликополимеров. 
результаты показали, что штаммы обладают рецеп-
торной специфичностью, характерной для виру-
сов гриппа человека (W3/6<1), причем наибольшее 
сродство вирусы проявили к сиалогликополимерам 
6’SLN и Su-6’SLN. для сравнения: изолированный 
ранее от умершего больного штамм-мутант (D222N) 
обладал W3/6-2.1, а изолированный во время эпиде-
мии от поганки Podiceps cristatus высоко-патогенный 
штамм A(H5N1) а/grebe/тyva/2010 – W3/6-6.3.

Молекулярно-генетические исследования. изу-
чены генетические свойства 34 эпидемических штам-
мов вирусов гриппа, выделенных на разных тер ри-
ториях рФ (табл. 2).

14 штаммов вируса гриппа A(H1N1)pdm09 при-
надлежали к клайдам 6в1.а (6), 6в1.а5 (7), 6в1.а6 
(1) и различались по отдельным мутациям. для груп-
пы 6в.1 (референс-вирус а/мичиган/45/2015) харак-
терны замены S162N и I216T. в популяции штаммов 

рис. 2. динамика средних показателей заболеваемости гриппом в различных возрастных группах на 10 опорных базах цээг в сезоне 
2018–2019 гг.

Fig. 2. Dynamics of morbidity among different age groups of population on 10 territories collaborating with IEEC in season 2018–2019
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2018–2019 гг. в рамках клайда: 6в.1а – выявлены ха-
рактерные мутации S74R, S164T и I295V; 6в.1а5 – 
6в.1а+ S183р, N129D и N260D; 6в.1а6 – 6в.1а+ 
S183р, т120а. кроме того, штамм а/грозный/99/2019 
имел дополнительно замену G140R. несмотря на та-
кие различия, все штаммы имели близкое родство по 
антигенным свойствам с а/мичиган/45/2015 и взаи-
модействовали с сывороткой до 1/2 полного гомоло-
гичного титра.

все штаммы вируса гриппа A(H3N2) отнесены 
к генетической группе 3с.2а, несли замены в гемаг-
глютинине (на1), N128T, N144S (ответственны за 
потерю потенциального сайта гликозилирования), 
N145S, F159Y, к160т (ответственны за приобре-
тение потенциального сайта гликозилирования), 
р198S, F219S, N225D и Q311H, что определило их 
родство с а/гонконг/5738/2014. в то же время штам-
мы имели дополнительные замены N171K, K92R 
(характерны для референс-вируса а/сингапур/
INFIMH-16-0019/2016, подгруппа 3с.2а1) и н311к, 
которые определили их принадлежность к подгруп-
пе 3с.2а1b, представители которой доминировали в 
эпидемическом сезоне 2018–2019 гг. (референс ви-
рус – а/эльзас/1746/2018).

популяция штаммов вируса гриппа в была 
представлена обеими эволюционными линиями. 
среди двух штаммов линии в/виктория-подобных – 
один штамм содержал две делеции в на1 (162 и 163 
положения) и один штамм – три делеции (162–164). 
оба штамма по антигенным свойствам имели близ-
кое родство с референс-вирусом в/брисбен/60/2018 
и один из них – с в/колорадо/06/2017. два других 
штамма вируса гриппа в имели близкое родство с 
референс-вирусом в/пхукет/3073/2013 (линия в/
ямагата, ветвь 3).

этиологию эпидемических подъемов заболе-
ваемости как в россии, так и других странах мира, 
в сезоне 2018–2019 гг. определяли вирусы гриппа 

A(H1N1)pdm09 и A(H3N2). в то же время активность 
вируса гриппа в была повсеместно крайне низкой. в 
странах, где большую активность имел вирус гриппа 
A(H1N1)pdm09, вновь отмечены более высокие по-
казатели частоты тяжелых случаев течения гриппоз-
ной инфекции и летальности. 

в северном полушарии рост активности виру-
сов гриппа начали регистрировать в октябре–ноябре 
2018 г. с пиковой активностью в конце января – на-
чале февраля 2019 г., что сравнимо с россией [21, 2]. 
этиологию заболеваний в этот период определяли 
вирусы A(H1N1)pdm09, A(H3N2) и в, причем их до-
левое участие несколько различалось по странам и 
континентам. максимальное число положительных 
проб на вирусы гриппа отмечено на шестой неде-
ле 2019 г. (32,0 %): при большей активности вируса 
A(H1N1)pdm09 – 65 % и меньшей A(H3N2) – 35,0 %. 

в странах европейского региона проведена 
оценка рисков гриппозной инфекции у пациентов 
с тори [23]. среди 2843 положительных на грипп 
случаев, наиболее часто выявляли вирусы типа а 
(99 %). среди 2540 случаев гриппа типа а, при кото-
рых определен подтип вируса, в 79 % выявлены ви-
русы A(H1N1)pdm09, в остальных 21 % – A(H3N2).

в сШа госпитализировано 17295 пациентов с 
диагнозом «грипп» (59,9 на 100 тыс. населения), что 
практически в 2 раза меньше по сравнению с преды-
дущим сезоном [24]. в то же время показатели в воз-
растных группах, как и ранее, различались: 195,9 – у 
лиц старше 65 лет; 75,5 – у лиц 50–64 года; 69,1 – дети 
0–4 года. частота положительных проб на «грипп» 
составила: тип A – 96,0 % (44,0 % – грипп A(H3N2) 
и 66,0 % A(H1N1)pdm09) и тип в – 3,0 %. анализ ри-
сков тяжелого течения гриппозной инфекции пока-
зал, что 50,0 % госпитализированных имели, как ми-
нимум, одно из сопутствующих заболеваний, среди 
которых наиболее часто астма. частота госпитализа-
ций среди беременных составила 27,3 %. по данным 

Таблица 1 / Table1

Показатели сродства эпидемических штаммов вируса гриппа A/H1N1/pdm09, изолированных в эпидемическом сезоне 2018–2019 гг.,  
к сиалогликополимерам

Receptor affinity of epidemic strains A/H1N1/pdm09 isolated in 2018–2019 to syaloglycopolymers

регион
Region

эпидемические штаммы вируса 
гриппа A(H1N1)pdm09

Epidemic influenza virus strains
W3/6

вклад сгп в рецепторную специфичность вируса, %
Impact of syaloglycopolymers in virus receptor specificity, %

3’SL 3’SLN Su-3’SLN SLea SLex 6’SL 6’SLN Su-6’SLN

дальний восток
Far East

а/Birobidzhan/65/19 0,427 9,24 5,18 8,93 8,19 8,95 6,56 27,27 25,67

а/Birobidzhan/97/19 0,538 11,43 5,87 6,64 3,61 5,13 2,43 31,58 33,30

урал
Ural

а/Orenburg/12/19 0,756 11,37 5,89 12,67 9,36 9,72 13,18 14,70 23,12

центр европейской части
Center of European part

а/V.Novgorod/103/19 0,528 10,52 6,14 9,18 6,18 9,46 4,52 27,04 26,94

а/V.Novgorod/106/19 0,788 11,08 9,11 12,42 8,59 8,26 2,71 23,62 24,20

а/Moscow/2/19 0,318 7,24 4,31 7,38 7,43 4,45 11,81 29,34 28,04

а/Moscow/3/19 0,590 10,72 6,60 11,01 11,62 7,11 3,23 26,40 23,27

северный кавказ
North Caucasus

а/Grozny/100/19 0,838 14,69 8,27 10,20 8,38 10,66 3,39 24,00 20,33

а/Makhachkala/58/19 0,774 13,65 11,47 11,02 9,27 1,62 9,70 23,62 19,61

среднее значение
Mean value

0,617 11,10 6,98 9,94 8,07 7,26 6,39 25,29 24,94
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мониторинга гриппа у детей с летальными исходами, 
детектировано 114 случаев (грипп а – 105, грипп в – 
7, не типировано – 1 и сочетанная инфекция гриппом 
а и в – 1), что значительно меньше по сравнению с 
прошлым эпидемическим сезоном (187). 

по антигенным свойствам большинство изучен-
ных штаммов, как и в россии, оказались близкород-
ственны вакцинным вирусам. в популяции вируса 
гриппа A(H1N1)pdm09 появились антигенные вари-
анты, несущие замены в 156 положении HA (N156K 
и N156D), которые слабо реагировали с сывороткой 
к вакцинному вирусу а/мичиган/45/2015 (H1N1)
pdm09. по генетическим свойствам большинство 
штаммов отнесено к подгруппе 6в.1а, 183-р5. 
особое многообразие по представительству генети-
ческих групп отмечено в отношении вируса грип-
па A(H3N2): на фоне доминирования подгруппы 
3с.2а.1b во многих странах мира. в сШа отмечено 
доминирование подгруппы 3с.3а с тенденцией ее 
роста в течение всего эпидемического сезона (56 %). 
популяция штаммов вируса гриппа в/виктория-
подобных (эталон в/брисбен/60/2008) также была 
гетерогенной и представлена как штаммами, не не-
сущими аминокислотные замены (в европе – 20 %), 
так и штаммами, несущими две аминокислотные за-
мены, эталон в/колорадо/06/2017 (в европе – 20 %, в 
сШа – 25 %), в тоже время, отмечен рост активности 

штаммов, несущих три аминокислотные замены (в 
европе – 60 % и сШа – 56 %). 

подавляющее большинство штаммов, цирку-
лировавших в странах северного полушария (по 
данным тестирования 4636 штаммов), в основном 
сохранили чувствительность к препаратам с анти-
нейраминидазной активностью (озельтамивиру, за-
намивиру) и, в то же время, были резистентными 
к препаратам адамантанового ряда (ремантадину и 
амантадину). резистентность к озельтамивиру выяв-
лена в 0,6 % к вирусу A(H1N1)pdm09, 0,1 % – к виру-
су A(H3N2), 0,4 % – к вирусу в [23, 24].

21 марта 2019 г. опубликованы материалы кон-
сультативного совещания экспертов воз по составу 
гриппозных вакцин для стран северного полушария 
на 2019–2020 гг. [25]. в состав трехвалентных грип-
позных вакцин рекомендованы штаммы: вируса грип-
па A(H1N1)pdm09 – а/брисбен/02/2018, вируса грип-
па A(H3N2) – а/канзас/14/2017 (подгруппа 3с.3а) и 
вируса гриппа в – в/колорадо/06/201760/2008 (линия 
в/виктория-подобных, содержащая 2 делеции в HA). 
в состав четырехвалентных вакцин дополнительно 
рекомендован вирус гриппа в/пхукет/3073/2013 (ли-
ния в/ямагата-подобных).

ситуация с инфицированием людей вирусами 
гриппа птиц была относительно благоприятной, и в 
последний год отмечен только один случай инфици-

Таблица 2 / Table 2

Принадлежность эпидемических штаммов вирусов гриппа, изолированных на дальнем Востоке, в сибири, на Урале,  
в центре европейской части россии, на северном кавказе в эпидемическом сезоне 2018–2019 гг. к генетическим группам

Genetic clades of flu virus epidemic strains isolated in 2018–2019 in different parts of Russia

регион
Region

Штаммы вируса гриппа A(H1N1)pdm09 (14)
Strains of the influenza A virus (H1N1) pdm09 (14)

Штаммы вируса гриппа A(H3N2) (16)
Strains of the influenza A virus A(H3N2) (16)

Штаммы вируса гриппа в (4)
Strains of the influenza B (4)

название
name

клайд
clade

название
name

клайд
clade

название
name

клайд
clade

дальний восток
Far East

а/Vladivostok/15/19 6B1.A5

а/Birobidzhan 65/19 6B1.A5

а/Birobidzhan/97/19 6B1.A5

сибирь
Siberia

A/Tomsk/9/19 6в.1а а/Tomsk/243/18 3с.2a1b

а/Tomsk/244/18 3с.2a1b

а/Tomsk/245/18 3с.2a1b

урал
Ural

а/Orenburg/12/19 6B1.A5

европейская часть
European part

а/V.Novgorod/103/19 6B1.A5 а/Moscow/119/19 3с.2a1b в/Moscow/2/19 V1A.1

а/V.Novgorod/106/19 6B1.A5 а/Moscow/121/19 3с.2a1b в/Moscow/3/19 V1A-3Del

а/Moscow/2/19 6B1.A5 а/Moscow/122/19 3с.2a1b в/Moscow/5/19 Y3

а/Moscow/249/18 6в.1а а/Moscow/236/18 3с.2a1b

а/Moscow/250/18 6в.1а а/Moscow/238/18 3с.2a1b

а/Moscow/3/19 6B1.A6 а/Moscow/1/19 3с.2a1b

а/Yaroslavl/82/19 3с.2a1b

а/Vladimir/87/19 3с.2a1b

северный кавказ
North Caucasus

а/Grozny/99/19 6в.1а а/Grozny/88/19 3с.2a1b в/Grozny/6/19 Y3

а/Grozny/100/19 6в.1а а/Grozny/89/19 3с.2a1b

а/Makhachkala/58/19 6в.1а а/Grozny/90/19 3с.2a1b

а/Makhachkala/84/19 3с.2a1b

а/Makhachkala/86/19 3с.2a1b
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рования вирусом гриппа A(H5N1) в непале (общее 
число составило 861, 445 (52,8 %) из которых – с ле-
тальными исходами) и 4 новых случая инфицирова-
ния людей вирусом гриппа птиц A(H5N6), общее чис-
ло составило 23, 7 из которых (30,4 %) – с летальны-
ми исходами [26, 27]. в 2019 г. детектировано 4 слу-
чая инфицирования людей вирусом гриппа A(H9N2), 
всего с декабря 2015 г. зарегистрировано 26 случаев. 
на 21.02.2019 г. зарегистрировано 1568 случаев ин-
фицирования людей вирусом гриппа A(H7N9), 615 
(39,2 %) из которых – с летальными исходами [28]. 
большинство случаев зарегистрированы в китае. в 
феврале 2018 г. в кнр выявлен случай заболевания 
человека вирусом гриппа A(H7N4) [29]. 

приведенные данные свидетельствуют о необ-
ходимости постоянного комплексного мониторин-
га на международном уровне циркуляции вирусов 
гриппа с привлечением вирусологов, клиницистов, 
молекулярных генетиков для минимизации послед-
ствий эпидемий/пандемий и эпизоотий/панзоотий.
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