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в обзоре рассмотрена современная ситуация по высокопатогенному вирусу гриппа птиц в 2020 г. и сделан про-
гноз возможного дальнейшего распространения вирусов на территории россии. в 2020 г. в мире отмечена цирку-
ляция разнообразных вариантов вируса, имеющих важное эпизоотологическое и эпидемиологическое значение. 
вспышки инфекционных заболеваний, вызванные высокопатогенными вирусами гриппа, зарегистрированы бо-
лее чем в 30 странах. помимо этого, зафиксированы случаи инфицирования людей вирусами гриппа подтипов 
A/H5Nx и A/H9N2. в россии в 2020 г. зарегистрирована масштабная эпизоотия, которая затронула более десяти 
регионов. вспышки заболевания среди диких и домашних птиц были вызваны высокопатогенным вариантом 
вируса гриппа A/H5N8 клады 2.3.4.4b. в результате эпизоотии погибло или было уничтожено более 1,5 млн голов 
сельскохозяйственной птицы. выявлено, что некоторые штаммы вируса гриппа, выделенные в россии, имели 
высокую степень идентичности со штаммами, циркулировавшими в европе и Юго-восточной азии. таким об-
разом, в очередной раз показано, что территория россии играет важную географическую роль в глобальном рас-
пространении вируса гриппа птиц.
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Abstract. This review describes the current situation on highly pathogenic avian influenza virus in 2020 and provides 
forecast of the possible further spread of avian influenza in Russia. In 2020, the circulation of a wide variety of highly 
pathogenic avian influenza virus subtypes which have epizootiological and epidemiological significance was recorded 
in the world. Outbreaks of highly pathogenic avian influenza were reported in over 30 countries. Apart from this, human 
infections with influenza viruses of the A/H5Nx and A/H9N2 subtypes were reported. There was a large-scale epizootic 
in Russia in 2020, which affected more than 10 regions. Outbreaks among wild birds and poultry were caused by the 
highly pathogenic influenza virus A/H5N8 of clade 2.3.4.4b. As a result of those outbreaks, more than 1.5 mil. poultry 
were killed or perished. It was revealed that strains of the influenza virus isolated in Russia have a high degree of identity 
with the strains circulating in Europe and Southeast Asia. Thus, it was shown again that the territory of Russia plays an 
important role in the global spread of avian influenza virus. 
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вирусы гриппа A (вга) в настоящее время рас-
пространены повсеместно и представляют серьезную 
угрозу сельскому хозяйству и общественному здраво-
охранению. экология и эпидемиология вирусов грип-
па а являются очень сложными процессами, в кото-
рых помимо людей участвуют различные виды диких 
и домашних птиц, а также различные виды млеко-
питающих: свиньи, лошади, собаки, летучие мыши. 
помимо этого, регистрируются спорадические слу-
чаи инфекции у прочих видов млекопитающих [1].

вирусы гриппа подразделяются на субтипы на 
основании антигенных различий в поверхностных 
гликопротеинах. на сегодняшний день известно 
18 субтипов гемагглютинина и 11 субтипов нейра-
минидазы, при этом большинство известных ком-
бинаций сохраняется в популяциях диких птиц, за 
исключением вирусов гриппа подтипов A/H17N10 и 
A/H18N11, которые выделены от летучих мышей и 
до настоящего времени от других видов хозяев не 
выделялись [2–4]. при этом во многих исследова-
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ниях показано, что естественным хозяином и при-
родным резервуаром большинства подтипов вируса 
гриппа а являются дикие птицы, преимущественно 
водоплавающие или околоводные. полный спектр 
хозяев вга среди диких птиц неизвестен, но на 
основании ряда исследований выявлено, что наибо-
лее подвержены инфицированию два отряда диких 
птиц – гусеобразные (Anseriformes) и ржанкообраз-
ные (Charadriiformes) [5–7].

одной из ключевых характеристик вируса грип-
па является генетическая и антигенная изменчивость, 
возникающая в результате сочетания сегментирован-
ного генома и высокой частоты мутаций, что обеспе-
чивает возможность быстрого изменения и адаптации 
к новым хозяевам. в определенных условиях вга 
может адаптироваться к новому хозяину, в результате 
чего вирус эффективно реплицируется, распростра-
няется и становится эндемичным для определенного 
вида [8, 9]. другая особенность вирусов гриппа – это 
большое разнообразие вариантов вируса, которые 
могут инфицировать домашнюю птицу. при этом ви-
русы могут антигенно отличаться друг от друга даже 
в пределах одного и того же подтипа. это связано 
с тем, что большинство эпидемиологически не свя-
занных вспышек, вызванных как низкопатогенными, 
так и высокопатогенными вирусами гриппа, являют-
ся результатом независимого проникновения виру-
сов из различных резервуаров диких птиц [10, 11]. 
благодаря своим генетическим особенностям вирус 
гриппа постоянно изменяется, приобретая уникаль-
ные мутации, что способствует формированию раз-
личных генетических линий, клад и субклад. так, со-
временная линия высокопатогенных вирусов гриппа 
а/H5 – A/goose/Guangdong/1/1996 (H5N1) (Gs/Gd) 
разделена на несколько сублиний, сформированных 
в систему клад, основанных главным образом на раз-
личиях в аминокислотных последовательностях гена 
HA [12]. с момента своего первого обнаружения в 
1996 г. линия Gs/Gd подверглась реассортации сег-
ментов генома, кодирующих внутренние белки, что 
привело к разделению гена H5 на десять отдельных 
клад. впоследствии антигенный дрейф привел к 
тому, что в настоящее время уже определены клады 
пятого порядка. например, циркулирующие вирусы 
клады 2.3.2.1 сейчас дополнительно разделены на 
основании различий в аминокислотных последова-
тельностях на 2.3.2.1a, 2.3.2.1b и 2.3.2.1c и т.д. [13]. 

как уже говорилось, водоплавающие птицы от-
рядов гусеобразные и ржанкообразные считаются 
естественным резервуаром вга [6, 14]. заболевание, 
вызванное вирусами гриппа, у этих видов хозяев за-
частую протекает бессимптомно [6, 15–18]. было 
показано, что такое течение инфекции у перелетных 
птиц способствует распространению как низкопато-
генных, так и высокопатогенных вирусов на большие 
расстояния [14, 19–21]. при этом распространение 
различных линий вируса гриппа птиц отмечено по 
определенным миграционным маршрутам [22–25]. 
это подтверждено исследованиями с применени-
ем дистанционного зондирования и филогенетиче-

ского анализа, которые показали, что распростра-
нение вирусов подтипа H5N1 в восточной азии в 
2003–2012 гг. связано с миграциями диких птиц [24]. 
однако, поскольку первичным резервуаром для вга 
являются дикие птицы, конечная цель полного уни-
чтожения вируса гриппа недостижима, а возмож-
ность появления новых и уникальных вирусов из ре-
зервуара диких птиц является постоянной угрозой.

таким образом, очевидно, что в борьбе с данным 
инфекционным заболеванием необходим комплекс-
ный подход. в частности, важным является сбор и 
анализ информации как о циркулирующих в настоя-
щее время и зарегистрированных ранее вариантах 
вируса гриппа, выявленных в популяциях диких 
птиц, так и о штаммах, которые вызывали вспышки 
заболевания среди домашних птиц. полученные дан-
ные 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 2020 г.

Ситуация по высокопатогенному гриппу в 
мире. в 2020 г. в мире сохранялась неблагополучная 
ситуация по заболеваемости гриппом птиц, вызван-
ным высокопатогенными вирусными штаммами, и 
связанная с более широким, чем в 2019 г., распро-
странением эпидемиологически и эпизоотологиче-
ски значимых вариантов вируса. в ряде стран зафик-
сированы вспышки среди диких и домашних птиц, а 
также случаи инфицирования человека, вызванные 
различными вариантами вируса гриппа подтипа  
A/H5 линии Gs/Gd. за истекший год более 30 стран 
заявили о вспышках среди дикой и домашней птицы 
(таблица) [26, 27]. наиболее широкое распростра-
нение в 2020 г. имели вирусы гриппа клады 2.3.4.4. 
при этом основное количество вспышек среди дикой 
и домашней птицы было вызвано вирусами гриппа 
подтипа а/H5N8 клады 2.3.4.4b и зарегистрировано 
во многих странах европы, на ближнем востоке и в 
Юго-восточной азии. вспышки регистрировались в 
течение всего года и нанесли серьезный экономиче-
ский ущерб. погибли или уничтожены в результате 
принятых противоэпизоотических мер миллионы го-
лов сельскохозяйственной птицы – кур, уток, индю-
ков [28]. так, только за период с августа по декабрь 
2020 г. в европе зарегистрировано более 40 вспы-
шек, в результате которых уничтожено более 2,5 млн 
голов птицы. надо сказать, что за 2020 г., как и за 
весь период циркуляции вирусов гриппа подтипа  
а/H5N8, не зарегистрировано ни одного случая за-
болевания человека.

помимо широкой циркуляции вируса гриппа 
подтипа а/H5N8, в некоторых странах также заре-
гистрирована циркуляция других представителей 
клады 2.3.4.4b. так, в великобритании, германии, 
дании, италии, словакии, Франции, Швеции, а так-
же россии зарегистрированы вспышки среди диких 
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данные ВоЗ и OIE по циркуляции вируса гриппа A/H5 в 2020 г.
WHO and OIE data on influenza virus A/H5 circulation in 2020

страна
Country

хозяин
Host

генетическая линия вируса H5
Genetic clade of H5

бангладеш / Bangladesh дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry 

2.3.4.4h (H5N6)
2.3.2.1a (H5N1)

бельгия / Belgium дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N8)
2.3.4.4b (H5N8)

великобритания / Great Britain дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N2/5/N8)
2.3.4.4b (H5N8)

венгрия / Hungary дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N8)
2.3.4.4b (H5N8)

вьетнам / Vietnam с.-х. птица / poultry 2.3.2.1c (H5N1), 2.3.4.4h (H5N6), 2.3.4.4g (H5N6)

германия / Germany дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N5/N8)
2.3.4.4b (H5N5/N8)

гонконг / Hong Kong дикая птица / wild birds (H5N8)

дания / Denmark дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N5/N8)
2.3.4.4b (H5N8)

израиль / Israel дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N8)
2.3.4.4b (H5N8)

индия / India с.-х. птица / poultry 2.3.4.4b (H5N8), 2.3.2.1a (H5N1)
ирак / Iraq с.-х. птица / poultry 2.3.4.4b (H5N8)

иран / Iran дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N8)
2.3.4.4b (H5N8)

ирландия / Ireland дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N8)
2.3.4.4b (H5N8)

испания / Spain дикая птица / wild birds 2.3.4.4b (H5N8)

италия / Italy дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N2/3/5/8)
2.3.4.4b (H5N8)

казахстан / Kazakhstan дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N8)
2.3.4.4b (H5N8)

камбоджа / Cambodia с/х птица / poultry 2.3.2.1c (H5N1)

китай / China
человек (1) / human case (1)

с.-х. птица / poultry
дикая птица / wild birds

2.3.4.4h, (H5N6),
2.3.4.4h (H5N6), 2.3.2.1f (H5N1) 2.3.4.4с (H5N2/5)

2.3.4.4h (H5N8)

корея / Korea дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N8)
2.3.4.4b (H5N8)

кувейт / Kuwait с.-х. птица / poultry (H5N8)

лаос / Laos человек (1) / human case (1)
с.-х. птица / poultry

2.3.2.1c (H5N1)
(H5N1)

литва / Lithuania дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

(H5N8)
(H5N8)

нидерланды / Netherlands дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N8)
2.3.4.4b (H5N8)

норвегия / Norway дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

(H5N8)
(H5N8)

польша / Poland с.-х. птица / poultry
дикая птица / wild birds

2.3.4.4b (H5N8/N6)
2.3.4.4b (H5N8)

россия / Russia дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N8)
2.3.4.4b (H5N8/N5)

сенегал / Senegal с.-х. птица / poultry (H5N1)
словакия / Slovakia с.-х. птица / poultry (H5N8)
словения / Slovenia дикая птица / wild birds (H5N5/N8)
тайвань / Taiwan с.-х. птица / poultry 2.3.4.4с (H5N2/5)
украина / Ukraine с.-х. птица / poultry 2.3.4.4b (H5N8)
Филиппины / Philippines с.-х. птица / poultry (H5N6)
Финляндия / Finland с.-х. птица / poultry 2.3.4.4b (H5N8)

Франция / France дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N8)
2.3.4.4b (H5N5/8)

хорватия / Croatia с.-х. птица / poultry 2.3.4.4b (H5N8)
чехия / Czech Republic с.-х. птица / poultry 2.3.4.4b (H5N8)

Швеция / Sweden дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N5/8)
2.3.4.4b (H5N5/8)

япония / Japan дикая птица / wild birds
с.-х. птица / poultry

2.3.4.4b (H5N8)
2.3.4.4b (H5N8)
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и домашних птиц, вызванные вирусом гриппа подти-
па а/H5N5 [29]. циркуляция вируса гриппа подтипа 
а/H5N5, а также подтипа а/H5N2 зарегистрирова-
на и на тайване, при этом случаи заболеваний были 
вызваны другим антигенным вариантом вируса, 
который относился к кладе 2.3.4.4с. следует отме-
тить, что оба циркулирующие на тайване варианта 
вируса гриппа – а/H5N2 и а/H5N5 – генетически 
отличаются от аналогичных подтипов вируса, цир-
кулировавших в 2020 г. в италии и великобритании, 
и формируют отдельную тайваньскую линию этих 
вирусов [30]. циркуляция подобного вируса также 
отмечена в китае.

в 2020 г. отмечено распространение друго-
го варианта вируса гриппа клады 2.3.4.4. так, во 
вьетнаме, камбодже, бангладеш и на Филиппинах 
зафиксированы вспышки, вызванные вирусом грип-
па A/H5N6 генетической клады 2.3.4.4h. территории 
вышеуказанных стран являются эндемичным ре-
гионом по данному варианту вируса гриппа, кото-
рый циркулирует там на протяжении нескольких 
последних лет. надо сказать, что в китае в 2020 г. 
зафиксирована циркуляция разнообразных генети-
ческих вариантов высокопатогенного вируса гриппа 
A/H5, которые в том числе являлись причиной не-
скольких случаев заболевания человека. так, за по-
следнее время в китае зарегистрирован один новый 
случай заражения человека вирусом гриппа A/H5N6  
[26, 27, 31]. всего на сегодняшний день опубликова-
ны данные о 27 лабораторно подтвержденных случа-
ях заболевания человека, вызванного вирусом гриппа  
A/H5N6 [32]. еще один случай заболевания челове-
ка зарегистрирован в лаосе. данный случай вызван 
вирусом гриппа подтипа A/H5N1. всего зарегистри-
ровано 862 случая заражения людей вирусом гриппа 
подтипа A/H5N1, 455 из которых имели летальный 
исход [31].

если говорить о распространении других эпи-
демиологически и эпизоотологически важных под-
типов вируса гриппа, то в 2020 г. не зарегистриро-
вано ни одной вспышки среди диких или домашних 
птиц, вызванной вирусом гриппа подтипа A/H7N9. 
последняя вспышка зарегистрирована в марте 
2019 г. в провинции ляонин, китай [29]. очевидно, 
что это результат масштабной программы вакци-
нации сельскохозяйственной птицы, начатой в сен-
тябре 2017 г., после чего регистрировались только 
отдельные, спорадические случаи инфицирования. 
также за исследуемый период не зарегистрировано 
ни одного случая заболевания человека в результа-
те заражения вирусом гриппа A/H7N9. с февраля 
2013 г. по настоящее время зарегистрировано 1568 
случаев заражения человека, 615 из которых имели 
летальный исход [33].

в 2020 г. выявлено семь новых случаев заболе-
вания людей, вызванного вирусом гриппа подтипа  
A/H9N2 [32]. все они зарегистрированы на террито-
рии китая. случаев инфекции A/H9N2 с летальным 
исходом среди них не выявлено. за все время иссле-
дований зарегистрировано 68 лабораторно подтверж-

денных случаев, из которых только один закончил-
ся смертью, и все они зарегистрированы в странах 
Юго-восточной азии (57 – в китае, 4 – в египте, 3 – 
в бангладеш и по одному случаю в индии, омане, 
пакистане и сенегале) [34]. надо сказать, что в июле 
2020 г. была опубликована научная статья, в которой 
сообщалось о 16 новых случаях инфекции среди 
людей, вызванной вирусом гриппа A/H9N2, однако 
позднее данная работа была отозвана, вероятно, по 
причине того, что информация оказалась недосто-
верной [35]. тем не менее, учитывая, что вирус грип-
па подтипа A/H9N2 является эндемичным во многих 
странах азии, ближнего востока и африки и риск 
возникновения новых вспышек сохраняется, мони-
торингу распространения данного подтипа вируса 
необходимо уделять особое внимание.

Ситуация по высокопатогенному гриппу 
в России. в 2020 г. в россии, так же как в странах 
европы и азии, отмечено широкое распространение 
высокопатогенного вируса гриппа. в отличие от от-
носительно спокойного периода в 2019 г. [36], когда 
в январе были зарегистрированы только две вспыш-
ки инфекционной болезни, вызванной вирусом 
гриппа A/H5N8 среди сельскохозяйственной птицы 
в ростовской области, в 2020 г. зафиксировано рез-
кое расширение географии распространения вируса 
и связанное с ним значительное количество вспы-
шек на птицефабриках, а также среди диких птиц, 
по масштабу сравнимое со вспышками вызванного 
высокопатогенным вирусом гриппа, которые зареги-
стрированы в период 2017–2018 гг. [37, 38].

так, в феврале 2020 г. на территории пао 
«челябинская птицефабрика» зарегистрирован па-
деж сельскохозяйственной птицы. в результате ис-
следования в биоматериале от павших кур выявле-
на рнк вируса гриппа а. после доставки биомате-
риала из Фбуз «центр гигиены и эпидемиологии в 
челябинской области» в Фбун гнц вб «вектор» 
нами методом пцр в режиме реального времени 
подтверждено наличие рнк вируса гриппа A/H9N2. 
к сожалению, выделить вирус из биоматериала от 
птиц не удалось, поэтому информация о биологиче-
ских свойствах этого вируса недоступна. затем до 
июля 2020 г. на территории россии не регистрирова-
лось вспышек, вызванных вирусом гриппа птиц, или 
случаев циркуляции вируса гриппа.

в августе на территории омской области зареги-
стрирован падеж домашней птицы на частных под-
ворьях. установлено, что гибель птицы вызвана вы-
сокопатогенным вариантом вируса гриппа A/H5N8. 
впоследствии вспышки заболевания регистриро-
вались и на птицефабриках. сообщения о гибели 
птицы поступили не менее чем из десяти районов 
омской области. затем вирус гриппа A/H5N8 распро-
странился в соседние регионы. в августе – сентябре 
2020 г. сообщения о гибели диких и домашних птиц 
поступали из томской, тюменской, курганской и 
челябинской областей, после чего вирус был занесен 
на юг россии. в период с сентября по декабрь 2020 г. 
поступали сообщения о вспышках в саратовской, 
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Филогенетическое дерево гена HA штаммов вируса гриппа а/H5Nx. Штаммы, выделенные в россии в 2020 г., отмечены синим цве-
том. Штаммы, выделенные в россии ранее, – зеленым. кандидатные вакцинные штаммы, использованные для определения генетиче-
ских групп/подгрупп, выделены красным. Филогенетическое дерево построено с помощью программного обеспечения MEGA версии 
6.0 (www.megasoftware.net) с использованием метода neighbor-joining (1000 повторов) с Kimura 2-parameter model

Phylogenetic tree of the HA gene of A/H5Nx virus strains. Strains isolated in Russia in 2020 are indicated by blue color. Viruses previously 
isolated in Russia are indicated by green. Candidate vaccine strains used for the identification of genetic groups/subgroups are marked with red. 
The tree was constructed using MEGA 6.06 software (www.megasoftware.net) using neighbor-joining method (1000 replicates) with Kimura 
2-parameter model
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костромской, ростовской, астраханской областях, 
краснодарском и ставропольском краях и республике 
северная осетия – алания.

Филогенетический анализ гена HA вновь вы-
деленных в россии штаммов A/H5N8 определил вы-
сокую степень их идентичности и принадлежность 
к кладе 2.3.4.4b (рисунок). исследование штаммов 
показало их высокую степень идентичности со штам-
мами, циркулировавшими в европейских странах и 
африке, а также на территории российской Федерации 
в преды дущие годы. также вирусы, выделенные в 
россии, находятся в одной группе с кандидатным вак-
цинным штаммом, рекомендованным воз.

вспышки инфекционного заболевания, вызван-
ного вирусами гриппа, зарегистрированные на тер-
ритории российской Федерации, очевидно, нанесли 
существенный экономический ущерб. количество 
зарегистрированных вспышек превышает 50, и их 
число продолжает расти [28]. так, например, в янва-
ре – феврале 2021 г. уже зарегистрировано несколь-
ко вспышек на территории российской Федерации 
[39, 40]. за период с июля по декабрь 2020 г. погибло 
и/или уничтожено более 1,5 млн голов сельскохозяй-
ственной птицы, не считая случаев гибели различ-
ных видов дикой птицы [28].

Прогноз развития ситуации по высокопа-
тогенному вирусу гриппа в России. с учетом вы-
шесказанного становится очевидным, что текущая 
ситуация по распространению высокопатогенных 
вариантов вируса гриппа остается неблагоприятной. 
продолжающиеся вспышки, вызванные высокопа-
тогенными вирусами гриппа в россии и различных 
регионах мира, представляют угрозу сельскому хо-
зяйству и общественному здравоохранению ввиду 
возможного распространения высокопатогенных ва-
риантов вируса в будущем. так, при прогнозирова-
нии ситуации по гриппу необходимо учитывать пути 
миграции диких птиц как основных хозяев вируса 
гриппа [7, 8] и усиливать противоэпизоотические 
и противоэпидемические мероприятия во время се-
зонных миграций в регионах, над которыми прохо-
дят основные пролетные пути диких птиц [12]. 

несмотря на то, что циркуляция вируса гриппа 
A/H5N1 в 2020 г. ограничивалась только несколь-
кими эндемичными регионами, в весенний период 
2021 г. может сохраняться возможность заноса виру-
са гриппа птиц а/H5N1 на территорию российской 
Федерации из этих очагов, располагающихся в стра-
нах африки, в частности в египте, и Юго-восточной 
азии, где наблюдается циркуляция различных вари-
антов вирусов гриппа клады 2.3.2.1. в связи с этим 
по восточноафриканскому или черноморскому про-
летному пути данные вирусы с дикими птицами мо-
гут проникнуть в европейскую часть россии. по вос-
точно- или центральноазиатскому пролетному пути 
вирусы гриппа а/H5N1 могут проникнуть на терри-
торию сибири и дальнего востока. 

Широко распространившиеся за последний год 
варианты вируса гриппа клады 2.3.4.4, такие как  
а/H5N8, а/H5N6, а/H5N5, представляют в настоя-

щее время наибольшую угрозу для сельского хо-
зяйства и общественного здравоохранения россии. 
данные вирусы могут быть повторно занесены из 
стран африки, европы и ближнего востока на тер-
риторию европейской части россии, а также на тер-
риторию дальнего востока из эндемичных очагов 
стран Юго-восточной азии.

ситуация по гриппу в осенний период 2021 г. 
будет зависеть от ситуации весной 2021 г., а также 
многих других факторов, участвующих в экологии 
высокопатогенного вируса гриппа птиц. так, не-
обходимо постоянно вести информационный мо-
ниторинг ситуации по гриппу в соседствующих с 
россией странах и усиливать мониторинговые ис-
следования в пограничных регионах для раннего 
обнаружения циркулирующих вариантов вируса 
гриппа птиц. в случае выявления вируса гриппа или 
вспышек заболевания среди дикой или домашней 
птицы, вызванных его высокопатогенными вари-
антами, необходимо укреплять межведомственное 
взаимодействие, а также принимать незамедлитель-
ные ответные противоэпизоотические и противоэ-
пидемические меры, которые, возможно, позволят 
предотвратить распространение высокопатогенного 
гриппа птиц в россии.

финансирование. исследование проводилось в 
рамках выполнения государственного задания Фбун 
гнц вб «вектор» роспотребнадзора «мониторинг 
вируса гриппа птиц и животных».
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