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в данной статье рассмотрена современная ситуация по высокопатогенному вирусу гриппа птиц в 2019 г. и 
сделан прогноз возможного дальнейшего распространения вирусов на территории россии. в 2019 г. в мире от-
мечена циркуляция различных вариантов вируса, имеющих важное эпизоотологическое и эпидемиологическое 
значение. зарегистрированы вспышки среди диких и домашних птиц, а также случаи заражения человека ви-
русами гриппа подтипов A/H5Nx, A/H7N9 и A/H9N2. в россии в 2019 г. зарегистрировано только две вспышки, 
вызванные высокопатогенным вариантом вируса гриппа A/H5N8. обе вспышки зафиксированы в первой и второй 
половине января на птицефабрике в ростовской области. помимо этого, в ходе мониторинга вируса гриппа птиц 
на территории томской области в мае 2019 г. от дикой птицы выделен штамм вируса гриппа A/H14N7. в июне 
на территории камчатского края выделен штамм подтипа A/H13N2, затем в августе 2019 г. вирус гриппа подтипа  
A/H13N6 выделен на территории саратовской области. выявлено, что некоторые штаммы вируса гриппа, выделяе-
мые в россии, имеют высокую степень идентичности со штаммами, циркулирующими в Юго-восточной азии. 
это показано на примере филогенетического анализа вирусов гриппа A/H5Nx, выделенных ранее на территории 
саратовской области и социалистической республики вьетнам. таким образом, в очередной раз доказано, что 
территория россии играет важную географическую роль в глобальном распространении вируса гриппа птиц.
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Abstract. This review describes the current situation on highly pathogenic avian influenza virus in 2019 and predicts 
the possible further spread of avian influenza in Russia. In 2019 outbreaks were reported among wild birds and poultry, 
as well as human infections with influenza viruses of the subtypes H5Nx, H7N9 and H9N2 in several countries. In 2019, 
only two outbreaks of highly pathogenic avian influenza H5N8 in Russia occurred. Both outbreaks were recorded in 
January at poultry farm in the Rostov Region. In addition, in May 2019 avian influenza virus of H14N7 subtype was 
isolated from a wild bird during the avian influenza virus surveillance in Tomsk Region. In June 2019, a strain of H13N2 
subtype was isolated in the territory of Kamchatka Region, then, in August 2019, an influenza virus of H13N6 subtype 
was isolated in the Saratov Region. It was revealed that some strains of avian influenza virus isolated in Russia have a 
high degree of identity with strains circulating in South-East Asia. This was shown by the phylogenetic analysis of A/
H5Nx influenza viruses previously isolated in the Saratov Region and the Socialist Republic of Vietnam during the avian 
influenza virus surveillance. Thus, it was demonstrated again that the territory of Russia plays a key geographical role in 
the global spread of avian influenza virus.
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проблема распространения высокопатоген-
ных вирусов гриппа не теряет своей актуальности. 
вирусы гриппа а (вга), которые в настоящее время 
распространены повсеместно, представляют серьез-
ную угрозу сельскому хозяйству и общественному 
здравоохранению. вид Influenza A virus принадле-
жит к семейству сегментированных рнк-вирусов 
Orthomyxoviridae, которое в настоящее время включа-
ет семь различных родов, принятых международным 
комитетом по таксономии вирусов. данное семейство 
включает роды Alphainfluenzavirus, Betainfluenzavirus, 
Deltainfluenzavirus, Gammainfluenzavirus, Isavirus, Tho-
gotovirus и Quaranfilvirus [1]. вирусы гриппа A, кото-
рые принадлежат роду Alphainfluenzavirus, являются 
наиболее распространенными и опасными в своей 
таксономической группе благодаря способности ин-
фицировать значительное количество различных ви-
дов птиц и млекопитающих.

вирусы гриппа а имеют два основных меха-
низма, обеспечивающих разнообразие в популяции 
вирусов, а именно высокий уровень мутаций и спо-
собность к реассортации сегментов генома [2, 3]. оба 
этих механизма дают возможность вирусу быстро 
изменяться и адаптироваться, что способствует раз-
витию инфекции у новых видов хозяев. при этом 
естест венным хозяином и природным резервуаром 
всех субтипов вируса гриппа а являются дикие пти-
цы, преимущественно водоплавающие или около-
водные [4, 5]. в естественном организме-хозяине 
эволюция вируса протекает медленно, сохраняя на 
аминокислотном уровне высокую консервативность 
большинства внутренних генов [6]. тем не менее по-
верхностные гликопротеины (HA и NA) гораздо более 
изменчивы и демонстрируют большее разнообразие 
этих генов. на сегодняшний день известно 18 субти-
пов гемагглютинина и 11 субтипов нейраминидазы 
и большинство известных комбинаций сохраняется 
в популяциях диких птиц, за исключением вирусов 
гриппа подтипов A/H17N10 и A/H18N11, выделен-
ных от летучих мышей, которые до настоящего вре-
мени от других видов хозяев не выделялись [7, 8].

как известно, естественным резервуаром вга 
в основном считаются водоплавающие птицы отря-
дов гусеобразные (Anseriformes) и ржанкообразные 
(Charadriiformes) [9, 10]. заболевание у этих видов-
хозяев характеризуется не только низкой патоген-
ностью, но также может протекать бессимптомно 
[9, 11, 12]. показано, что такое течение инфекции 
у перелетных птиц способствует распространению 
как высокопатогенных, так и низкопатогенных ва-
риантов вируса гриппа на большие расстояния [10, 
13, 14]. при этом распространение различных линий 
вирусов гриппа птиц (вгп) отмечено по определен-
ным миграционным маршрутам [15–17]. тем не ме-
нее, даже если мигрирующие дикие птицы считают-
ся основными переносчиками вгп, ряд исследова-
ний указывает на то, что циркуляция вгп частично 
поддерживается за счет торговли инфицированными 
домашними птицами [18–20]. например, установ-

лено, что распространение высокопатогенного ви-
руса гриппа подтипа H5N1 на большие расстояния 
в 2004 г. вызвано перемещениями домашней птицы 
[20], а также то, что циркуляция некоторых вариан-
тов вируса в китае обусловлена деятельностью че-
ловека [21]. очевидно, что распространение вируса 
птиц во всем мире является результатом синергии 
между торговлей инфицированными домашними 
птицами и миграций диких птиц по пролетным пу-
тям [18, 22].

таким образом, очевидно, что в борьбе с дан-
ным инфекционным агентом необходим комплекс-
ный подход. в частности, важным является сбор и 
анализ информации о циркулирующих в настоящее 
время и зарегистрированных ранее вариантах вируса 
гриппа, выявленных как в популяциях диких птиц, 
так и штаммах, которые вызывали вспышки заболе-
вания среди домашних птиц. полученные данные 
позволят спрогнозировать эпидемиологическую и 
эпизоотологическую ситуацию, оценив возможные 
пути распространения высокопатогенных вариантов 
вируса гриппа.

в данной работе представлен анализ циркуля-
ции наиболее важных в эпизоотологическом аспекте 
высокопатогенных вариантов вируса гриппа птиц в 
россии и мире за 2019 г.

Ситуация по высокопатогенному гриппу в 
мире. в 2019 г. в мире зарегистрирована циркуля-
ция нескольких эпизоотологически значимых ва-
риантов вируса гриппа. так, в ряде стран зафикси-
рованы вспышки среди диких и домашних птиц, а 
также случаи инфицирования человека, вызванные 
различными вариантами вируса гриппа подтипа  
A/H5 линии A/goose/Guangdong/1/96. за прошлый 
год около 20 стран заявили о вспышках среди дикой 
и домашней птицы (таблица) [23]. вирусы гриппа 
подтипа A/H5N1 клады 2.3.2.1a зарегистрированы 
среди дикой и домашней птицы в бангладеш, бутане, 
индии и непале. также в марте 2019 г. в непале за-
фиксирован летальный случай заражения человека 
вирусом гриппа A/H5N1 клады 2.3.2.1a [24], который 
стал первым зарегистрированным случаем инфици-
рования человека высокопатогенным вирусом грип-
па в этой стране. 19 марта 2019 г. 21-летний житель 
катманду попал в госпиталь с клиническими при-
знаками заболевания, смерть наступила 29 марта.

вирусы клады 2.3.2.1с, как и в предыдущий пе-
риод 2018 г., зарегистрированы в лаосе и вьетнаме. 
представители клады 2.3.2.1d выделены от птиц и 
из окружающей среды в китае. показано, что штам-
мы вышеперечисленных субклад антигенно близки 
предложенным воз вакцинным штаммам [23]. более 
широкое разнообразие циркулирующих вариантов 
показано для представителей клады 2.3.4.4, среди 
которых наиболее распространенными являлись ви-
русы гриппа подтипов A/H5N6 и A/H5N8. так, виру-
сы клады 2.3.4.4b зарегистрированы во время вспы-
шек среди дикой и домашней птицы в болгарии, 
египте, иране, ираке, израиле, намибии, нигерии, 



Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2020; 2       Reviews 

33

Юар, а в январе 2019 г. в россии (таблица) [25]. 
следует отметить, что в феврале 2019 г. в намибии 
продолжалась вспышка, вызванная вирусом грип-
па A/H5N8, среди очковых пингвинов (Spheniscus 
demersus). зарегистрировано более 350 случаев ги-
бели птиц. Филогенетический анализ штаммов, 
вызвавших вспышку, показал, что вирусы схожи, 
но не идентичны штаммам вируса гриппа A/H5N8, 
которые циркулировали среди африканских пинг-
винов ранее с января по октябрь 2018 г. появление 
этих вирусов в намибии остается неясным, но ав-
торы данной работы предполагают, что вирус мог 
быть занесен в популяцию пингвинов другими ви-
дами диких птиц из Юар, где в 2017 и 2018 гг. реги-
стрировались вспышки, вызванные вирусом гриппа  
A/H5N8 клады 2.3.4.4.b [26]. помимо этого, в июне 
2019 г. в нигерии впервые зарегистрировано выде-
ление вируса гриппа A/H5N6. анализ нуклеотидных 
последовательностей штамма выявил его высокую 
степень идентичности со штаммами A/H5N6 клады 

2.3.4.4b, которые циркулировали среди диких птиц в 
европе в 2016–2018 гг. [27].

циркуляция вирусов подтипа A/H5N2 клады 
2.3.4.4с отмечена среди диких и домашних птиц на 
тайване. помимо этого, в 2019 г. на тайване зареги-
стрирован первый случай выявления вируса гриппа 
подтипа A/H5N5, который вызвал вспышки на не-
скольких небольших фермах по выращиванию до-
машних уток и кур. в настоящее время нет информа-
ции о последовательностях геномов данных вирусов, 
поэтому принадлежность к определенной генетичес-
кой группе установить пока невозможно [28].

во вьетнаме в 2019 г. вспышки среди сельско-
хозяйственной птицы в различных провинциях вы-
званы двумя субкладами – 2.3.4.4g и 2.3.4.4h. вирус 
гриппа A/H5N6 клады 2.3.4.4h впервые зарегистри-
рован в камбодже в апреле 2019 г. – штамм выделен 
от курицы на рынке живой птицы в юго-восточной 
провинции такео. в китае зарегистрированы вспыш-
ки вируса гриппа птиц A/H5N6 клады 2.3.4.4h среди 
домашней птицы, а также случай заражения челове-
ка. стоит сказать, что все случаи заражения и гибели 
людей от вируса гриппа A/H5N6 к настоящему вре-
мени зарегистрированы только в китае (25 случаев, 
из которых 15 имели летальный исход). всемирной 
организацией здравоохранения в 17 странах зареги-
стрирован 861 случай заражения человека вирусами 
гриппа подтипа A/H5N1, из которых 455 имели ле-
тальный исход [24, 27, 29].

помимо вирусов гриппа подтипа A/H5 в мире 
зарегистрированы случаи выявления других подти-
пов высокопатогенного вируса гриппа а. так, в мар-
те 2019 г. в китае от обыкновенного павлина (Pavo 
cristatus) из зоопарка города цзиньчжоу, провинция 
ляонинь, выделен вирус гриппа A/H7N9. надо ска-
зать, что это был первый случай выделения вируса  
A/H7N9 от птиц с июня 2018 г. [27]. при этом в марте 
2019 г. зарегистрирован один случай заражения че-
ловека вирусом гриппа A/H7N9 – инфицирован 82-
летний мужчина, проживающий в провинции ганьсу. 
по предварительным данным, заражение человека 
произошло в районе внутренней монголии на севе-
ре китая. данный случай был единственным зареги-
стрированным случаем заражения человека в 2019 г. 
[30]. всего, с момента вспышки в марте 2013 г. вируса 
гриппа A/H7N9, в мире отмечено 1568 случаев забо-
левания человека, из которых как минимум 615 име-
ли летальный исход, что составляет около 39 % [31]. 
помимо этого, следует отметить появление в китае 
в мае 2019 г. нового реассортанта вируса гриппа A/
H7N2, который выделили от вакцинированной сель-
скохозяйственной птицы. молекулярно-генетические 
исследования этого штамма показали, что он появил-
ся в результате реассортации вируса гриппа A/H7N9 
по сегментам PB2, PB1, PA, HA, M и NS, а также ви-
руса A/H9N2 по сегментам NP и NA. также для этого 
штамма определен внутривенный индекс патогенно-
сти (IVPI), который составил 2.26, что указывает на 
его высокую степень патогенности для кур [32].

данные ВоЗ по циркуляции вируса гриппа H5 в 2019 г.
WHO data on avian influenza H5 circulation in 2019

страна
Country

хозяин
Host

генетическая линия вируса H5
Genetic line of H5 virus

бангладеш
Bangladesh

с/х птица
poultry 2.3.2.1a (H5N1)

болгария
Bolgaria

с/х птица
poultry 2.3.4.4 (H5N8)

бутан
Bhutan

с/х птица
poultry 2.3.2.1a (H5N1)

вьетнам
Vietnam

с/х птица
poultry

2.3.2.1c (H5N1),  
2.3.4.4g, 2.3.4.4h (H5N6)

египет
Egypt

с/х птица
poultry 2.3.4.4b (H5N8)

израиль
Israel

с/х птица
poultry 2.3.4.4b (H5N8)

индия
India

с/х птица
poultry 2.3.2.1a (H5N1)

иран
Iran

с/х птица
poultry 2.3.4.4b (H5N8)

ирак
Iraq

с/х птица
poultry 2.3.4.4b (H5N8)

камбоджа
Cambodia

с/х птица
poultry 2.3.4.4h (H5N6)

китай
China

человек
human 2.3.4.4h (H5N6)

с/х птица
poultry 2.3.2.1d (H5N1), 2.3.4.4h (H5N6)

лаос
Laos

с/х птица
poultry 2.3.2.1c (H5N1)

намибия
Namibia

дикая птица
wild bird 2.3.4.4b (H5N8)

непал
Nepal

человек, с/х птица, ди-
кая птица

human, poultry,  
wild bird

2.3.2.1a (H5N1)

нигерия
Nigeria

с/х птица
poultry 2.3.2.1b (H5N1)

россия
Russia

с/х птица
poultry 2.3.4.4b (H5N8)

тайвань
Taiwan

с/х птица, дикая птица
poultry, wild bird 2.3.4.4c (H5N2)
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что касается A/H9N2, то данный вирус широко 
распространен в странах азии, среднего востока и 
африки; на сегодняшний день в этих регионах со-
храняется эндемичный статус по гриппу A/H9N2. 
преобладающими генетическими линиями этого ви-
руса считаются клады G1 и Y280/G9 [28]. при ана-
лизе штаммов вируса гриппа A/H9N2 клады Y280, 
выделенных от сельскохозяйственной птицы в китае 
в 2017–2018 гг., выявлено, что внутренние гены этих 
штаммов имеют высокую степень идентичности 
со штаммами вируса A/H7N9, циркулировавшего в 
китае. исследованные штаммы имели множествен-
ные мутации в геноме, которые отвечают за связы-
вание с человеческими рецепторами и адаптацию к 
млекопитающим [33]. в связи с этим вирусы гриппа 
A/H9N2 имеют важное эпидемиологическое значе-
ние. в 2019 г. в мире зарегистрировано шесть новых 
случаев заражения человека. четыре случая зареги-
стрировано в китае, по одному в омане (в апреле) 
и индии (в феврале). оба эти случая были первыми 
зарегистрированными случаями инфицирования че-
ловека вирусом A/H9N2 в этих странах. таким обра-
зом, на сегодняшний день известно о 60 лабораторно 
подтвержденных случаях заражения человека, из ко-
торых один имел летальный исход. в общей слож-
ности за весь период наблюдений к концу 2019 г. 
инфицирование человека вирусами гриппа A/H9N2 
зарегистрировано в шести странах: китай (n=50), 
египет (n=4), бангладеш (n=3), индия (n=1), оман 
(n=1) и пакистан (n=1) [28, 31].

Ситуация по высокопатогенному гриппу 
в России. в настоящее время в россии действует 
комплексная система мониторинга высокопатоген-
ного вируса гриппа птиц. данная система монито-
ринга регламентируется приказом руководителя 
роспотребнадзора от 30.09.2013 г. № 714 «об ор-
ганизации мониторинга за циркуляцией вирусов 
гриппа птиц», а также приказом от 04.08.2016 г. 
№ 842 «об организации опорных баз по мони-
торингу за вирусом гриппа с пандемическим по-
тенциалом». на сегодняшний день в данной про-
грамме мониторинга участвуют 48 региональных 
учреждений роспотребнадзора – центры гигие-
ны и эпидемиологии, деятельность которых ре-
гулируют три опорные базы, которыми являются 
управления роспотребнадзора по хабаровскому 
краю, новосибирской области и краснодарскому 
краю. региональные учреждения роспотребнадзора 
организуют взаимодействие с местными лечебными 
учреждениями и ветеринарной службой, которые 
обеспечивают сбор образцов первичного материала 
от людей и животных и направляют его для диффе-
ренциальной диагностики в региональные цгиэ. 
все пробы, в которых обнаруживается рнк вируса 
гриппа а, направляются в Фбун гнц вб «вектор» 
для изоляции вируса гриппа, углубленного изучения 
и оценки его пандемического потенциала. в 2019 г. 
в рамках данной программы мониторинга вируса 
гриппа птиц совместно с региональными учрежде-

ниями роспотребнадзора собрано и обследовано 
3672 образца биологического материала от диких 
птиц, 4565 образцов от сельскохозяйственной пти-
цы, а также 304 – от свиней.

в россии в 2019 г. зарегистрировано только 
две вспышки, вызванные высокопатогенным вари-
антом вируса гриппа A/H5N8 [25]. оба случая за-
фиксированы в первой и второй половине января 
на птицефабрике в ростовской области. в резуль-
тате погибло или уничтожено более 30 тыс. голов 
индейки. циркуляции других субтипов высоко-
патогенного вируса гриппа, включая A/H7, на тер-
ритории российской Федерации не отмечено. тем 
не менее в ходе мониторинга вируса гриппа птиц в 
нескольких регионах россии выявлена циркуляция 
низкопатогенных вариантов вируса гриппа. так, на 
территории республики татарстан Фбуз «центр 
гигиены и эпидемиологии в республике татарстан» 
в биоматериале от двух диких уток, собранном в 
ноябре 2019 г., методом пцр в реальном време-
ни выявлен генетический материал вируса гриппа  
A/H9N2. к сожалению, выделить и исследовать  
вирус из проб не удалось и информация о его 
молекулярно-генетических и вирусологических ха-
рактеристиках недоступна. помимо этого, на тер-
ритории томской области в мае 2019 г. от дикой 
птицы выделен штамм вируса гриппа A/sandpiper/
Tomsk/112/2019 (H14N7) (GISAID isolate ID: EPI_
ISL_390458). в июне на территории камчатского 
края от тихоокеанской чайки (Larus schistisagus) вы-
делен штамм A/slaty-backed gull/Kamchatka/475/2019 
(H13N2), затем в августе 2019 г. на территории 
саратовской области выделен вирус гриппа под-
типа A/H13. Штамм A/caspian gull/Saratov/860/2019 
(H13N6) выделен от чайки хохотуньи (Larus 
cachinnans). ранее показано, что штаммы вируса 
гриппа A/H13 могут быть перенесены из популя-
ций диких птиц домашним курам, что может пред-
ставлять серьезную угрозу сельскому хозяйству 
[34]. следует отметить, что виды птиц, от которых 
выделены вирусы гриппа подтипа A/H13 являются 
мигрирующими, соответственно, могут распростра-
нять вирус на значительные расстояния.

распространение различных вариантов вируса 
гриппа дикими птицами занимает особое место в 
эпидемиологии и эпизоотологии. как уже говори-
лось ранее, миграции птиц, в основном, осущест-
вляются по определенным маршрутам [15–17] и эти 
пути, зачастую, пересекают регионы, эндемичные 
по высокопатогенному вирусу гриппа. к таким ре-
гионам можно отнести некоторые страны африки и 
Юго-восточной азии. при этом, отдельно надо вы-
делить территорию социалистической республики 
вьетнам.

с 2017 г. Фбун гнц вб «вектор» совместно с 
российско-вьетнамским тропическим научно-иссле-
довательским и технологическим центром осущест-
вляет мониторинг высокопатогенного вируса грип-
па на территории вьетнама. выделение и изучение 
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Филогенетическое дерево гена HA штаммов вируса гриппа а(H5Nx). Штамм, выделенный в россии в 2018 г., обозначен зеленым 
цветом. Штаммы, выделенные на территории вьетнама, обозначены синим цветом. кандидатные вакцинные штаммы, использован-
ные для определения генетических групп/подгрупп, обозначены красным цветом. Филогенетическое дерево построено с помощью 
программного обеспечения MEGA версии 6.0 (www.megasoftware.net/) с использованием метода максимального правдоподобия и 
эволюционной модели хасегава-кишино-яно (HKY85) с количеством бутстреп-репликаций 1000

Phylogenetic relationships of the HA gene of A (H5Nx) viruses. Strain isolated in Russia in 2018 is colored green. Strains isolated in the 
territory of Vietnam are indicated in blue. Candidate vaccine strains used to determine genetic groups/sub-groups are shown in red. The 
tree was constructed using MEGA 6.06 software (http://www.megasoftware.net/) using the Maximum Composite likelihood method with 
Hasegawa-Kishino-Yano, 85 model with 1000 bootstrap replicates
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актуальных циркулирующих на данной территории 
вирусов гриппа птиц имеет важнейшее значение для 
российской Федерации. территория вьетнама свя-
зана с территорией россии одним из крупнейших 
миграционных маршрутов диких птиц (восточно-
азиатско-австралийский пролетный путь), по кото-
рому возможен занос вируса гриппа в различные ре-
гионы нашей страны [35]. так, в конце 2018 г. на тер-
ритории саратовской области от сизой чайки (Larus 
canus) выделен вирус гриппа подтипа A/H5N6. наши 
исследования показали, что штамм A/common gull/
Saratov/1676/2018, скорее всего, занесен на террито-
рию российской Федерации из стран Юго-восточной 
азии. Филогенетический анализ гена HA данного 
штамма выявил его высокую степень идентично-
сти со штаммами высокопатогенного вируса гриппа  
A/H5N6, выделенными в ходе мониторинга в провин-
ции нге ан социалистической республики вьетнам 
(рисунок).

таким образом, вспышки высокопатогенного 
вируса гриппа птиц, которые регистрируются даже в 
отдаленных регионах мира, представляют реальную 
угрозу для сельского хозяйства и общественного 
здравоохранения россии. в связи с этим при прогно-
зировании развития эпизоотологической ситуации 
необходимо учитывать каждый аспект циркуляции 
высокопатогенного вируса гриппа птиц. 

Прогноз развития ситуации по высокопато-
генному вирусу гриппа в России. при анализе  полу-
ченных данных, становится очевидным, что в 2019 г. 
ситуация по высокопатогенному вирусу гриппа в 
россии не была столь напряженной, как в предыду-
щие два года. вспышка среди сельскохозяйственной 
птицы, вызванная вирусом гриппа а/H5N8 клады 
2.3.4.4, которая зарегистрирована в январе 2019 г. в 
европейской части россии, свидетельствовала о воз-
можном сохранении вируса на данной территории и 
возникновении повторных вспышек в весенний или 
осенний период. тем не менее за 2019 г. других вспы-
шек высокопатогенного вируса гриппа птиц не заре-
гистрировано. несмотря на это, если говорить о воз-
можных прогнозах распространения высокопатоген-
ных вирусов гриппа птиц, то данные о зарегистриро-
ванных вспышках высокопатогенного вируса гриппа 
в странах африки и Юго-восточной азии в местах 
зимовки диких перелетных птиц свидетельствуют 
о возможном заносе различных вариантов вируса 
гриппа на территорию россии. так, в январе 2020 г. 
уже появилась информация о вспышках высокопа-
тогенного вируса гриппа подтипа H5N8 на террито-
рии польши, германии, чехии, венгрии, словакии и 
румынии. также зарегистрирована вспышка вируса 
гриппа A/H5 на территории украины [36]. в связи с 
этим в весенний период 2020 г. можно ожидать заноса 
вируса A/H5N8 дикими птицами в регионы Южного 
федерального округа и другие регионы центральной 
россии. помимо этого, с учетом циркуляции раз-
личных вариантов вирусов гриппа A/H5Nx, A/H7N9,  
A/H9N2 в странах Юго-восточной азии, возможен 

занос этих вариантов вируса на территорию дальнего 
востока и восточной сибири россии.

можно предположить, что дальнейшее разви-
тие ситуации по высокопатогенному вирусу гриппа 
во многом будет зависеть от комплекса своевремен-
но принятых соответствующими службами противо-
эпизоотических и противоэпидемических мер, кото-
рые должны быть направлены на недопущение даль-
нейшего распространения вируса и снижение риска 
инфицирования людей. на сегодняшний день на тер-
ритории российской Федерации не зафиксировано 
ни одного случая заболевания или гибели человека 
из-за высокопатогенного вируса гриппа птиц. это 
позволяет сделать предположение о том, что в 2020 г. 
известные в настоящий момент варианты вируса 
гриппа птиц не окажут влияния на заболеваемость 
и при соблюдении противоэпизоотических правил в 
местах вспышек ожидать случаев заболевания чело-
века не придется.

финансирование. исследование проводи-
лось в рамках выполнения государственного зада-
ния гз-4/16. Филогенетический анализ проведен в 
рамках выполнения распоряжения правительства 
российской Федерации от 13.07.2019 г. № 1536-р.
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