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вирусы гриппа а (вга) способны инфициро-
вать различные виды млекопитающих и птиц, но 
основным хозяином и природным резервуаром вга 
являются дикие, преимущественно водоплавающие 
птицы [5, 20]. вирусы гриппа подразделяются на 
субтипы на основании антигенных различий в по-
верхностных гликопротеинах, на сегодняшний день 
известно 18 субтипов гемагглютинина и 11 суб-
типов нейраминидазы вга [17, 18]. тем не менее, 
среди широкого разнообразия вариантов данного 
инфекционного агента, лишь определенные субти-
пы вга показали способность преодолевать межви-
довой барь ер и вызывать заболевание человека. это 
обусловлено тем, что в процессе эволюции вируса 
гриппа возникают его новые, высокопатогенные 
для человека и животных, варианты. циркуляция 
таких вариантов вируса в популяциях восприим-

чивых хозяев может вызывать заболевание, часто с 
летальным исходом. подтверждением этому служат 
масштабные эпизоотии среди сельскохозяйственных 
животных, наносящие колоссальный экономический 
ущерб, а также документированные случаи инфици-
рования человека и домашних животных высокопа-
тогенными вирусами гриппа H5, H7 и H9-субтипов 
гемагглютинина. на сегодняшний день возможными 
прародителями будущей пандемии считаются субти-
пы а(H5N1) и а(H7N9), поскольку существует ве-
роятность, что данные варианты вируса приобретут 
способность к передаче от человека к человеку. по 
данным всемирной организации здравоохранения, 
на 7 декабря 2018 г. зафиксировано 860 случаев зара-
жения человека вирусом гриппа а(H5N1), 454 имели 
летальный исход. при этом зарегистрировано 1565 
случаев заражения людей вирусом гриппа а(H7N9), 
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из которых 612 имели летальный исход [22, 23].
учитывая вышесказанное, становится очевид-

но, что в борьбе с данным инфекционным агентом 
необходим комплексный подход. в частности, важ-
ным является сбор и анализ информации о циркули-
рующих в настоящее время и зарегистрированных 
ранее вариантах вируса гриппа. полученные данные 
позволят спрогнозировать эпидемиологическую и 
эпизоотологическую ситуацию, оценив возможные 
пути распространения высокопатогенных вариантов 
вируса гриппа.

в данной работе представлен анализ цирку-
ляции наиболее важных в эпидемиологическом 
аспекте высокопатогенных вариантов вируса гриппа 
птиц в россии и в мире за последние два года (2016–
2017 гг.).

Ситуация по высокопатогенному вирусу грип-
па в мире. в 2016–2017 гг. в мире отмечалась небла-
гополучная эпидемиологическая ситуация по гриппу 
птиц. продолжал фиксироваться рост числа случа-
ев заражения людей A(H7N9), а также наблюдалось 
дальнейшее географическое распространение виру-
са. за два года зарегистрировано множество вспы-
шек заболевания среди дикой и домашней птицы, 
преимущественно вызванных высокопатогенным 
вирусом гриппа A(H5N8), принадлежащим к кладе 
2.3.4.4 [6, 24]. 

в целом, за указанный период в мире отмечена 
циркуляция вирусов гриппа H5-субтипа, принадле-
жащих четырем различным генетическим линиям – 
представители клад 2.2.1.2, 2.3.2.1а, 2.3.2.1с и 2.3.4.4 
[21]. распространения других клад вирусов, цирку-
лировавших до 2016 г. [3] (таких как 1.1.2 или 2.2.1) 
не отмечалось. при этом, распространение вирусов 
гриппа а(H5N1), принадлежащих генетической кла-
де 2.2.1.2 зафиксировано только в египте, где за ука-
занный период произошло несколько вспышек среди 
сельскохозяйственной птицы, а также случаи инфи-
цирования человека представителями данной клады. 
не отмечено широкого географического распростра-
нения вирусов гриппа а(H5N1) генетической клады 
2.3.2.1а, представители которой выделены во время 
вспышек среди дикой и домашней птицы в индии, 
бутане, непале и бангладеш, где также зарегистри-
рован случай заражения человека. в то же время 
вирусы гриппа клады 2.3.2.1с были географически 
представлены более широко. за указанный период 
вирусы а(H5N1) данной генетической линии вы-
делены от диких и домашних птиц в нескольких 
странах Юго-восточной азии, западной африки и 
ближнего востока. при этом, по сравнению с 2016 г., 
в 2017 г. отмечено увеличение количества регионов, 
где детектировались вирусы гриппа клады 2.3.2.1с. 
так, в азии в 2017 г. вспышки среди диких и до-
машних птиц отмечены в китае, индонезии, лаосе, 
малайзии, мьянме и вьетнаме. на африканском 
континенте вспышки вируса A(H5N1) клады 2.3.2.1с 
регистрировались в камеруне, нигерии, нигере, 
того, гане и кот-д’ивуаре.

следует отметить глобальное распространение 
в 2016–2017 гг. высокопатогенного вируса гриппа 
генетической клады 2.3.4.4, которое выделено в так 
называемую четвертую межконтинентальную волну 
распространения высокопатогенного гриппа [9]. по 
данным всемирной организации по охране здоро-
вья животных, в эту волну вспышки регистрирова-
лись в 48 странах азии, африки, северной америки 
и европы. наибольшее количество вспышек гриппа 
а(н5N8) среди диких и домашних птиц зарегистри-
ровано в венгрии, германии и Франции.

на данный момент выделено четыре волны меж-
континентального распространения гриппа (2005–
2006, 2009–2010, 2014–2015, 2016–2017 гг.), которые 
характеризовались распространением вируса гриппа 
H5 линии A/goose/Guangdong/1/96 [7, 16].

по сравнению с четвертой волной, во время ко-
торой до настоящего времени не сообщалось о слу-
чаях заболевания людей, множественные случаи ин-
фицирования людей вирусом A(H5N1) регистриро-
вались в Юго-восточной азии, на ближнем востоке 
и в африке в ходе первой волны высокопатогенного 
гриппа птиц, вызванной вирусом клады 2.2. в то же 
время, большее количество случаев гибели дикой и 
домашней птицы зафиксировано во время четвертой 
межконтинентальной волны осенью и зимой 2016–
2017 гг., чем за тот же промежуток времени в первой 
волне 2005–2006 гг. [14].

вторая межконтинентальная волна 2009–
2010 гг. обусловливалась циркуляцией высокопато-
генного вируса гриппа субтипа H5N1 клады 2.3.2.1с 
в популяциях дикой и домашней птицы на террито-
рии россии, румынии, болгарии, непала, японии и 
кореи [15].

в третьей межконтинентальной волне 2014–
2015 гг. участвовали две отдельные генетические 
линии вируса, для удобства ее разделили на волны 
3а и 3в. в межконтинентальную волну 3а вспыш-
ки инфекции вызвал высокопатогенный вирус 
гриппа а(H5N8) клады 2.3.4.4, который циркули-
ровал в республике корея на момент весенней ми-
грации 2014 г. вирус этой клады (штамм A/wigeon/
Sakha/1/2014 (H5N8)) впоследствии выделен в 
северо-восточной части российской Федерации на 
территории республики саха (якутия), в октябре 
2014 г. [1, 11]. в следующий зимний сезон (конец 
2014 – начало 2015 г.) подобные штаммы неодно-
кратно выделялись в северной европе: германии, 
нидерландах, англии, италии и венгрии. однако, 
благодаря таким превентивным мерам как соблю-
дение требований биобезопасности, раннее обнару-
жение и строгие меры контроля за циркулирующим 
инфекцией и ее распространением, риски для про-
мышленного птицеводства были минимизированы 
[4]. важной особенностью вирулентных штаммов 
волны 3а была очевидная бессимптомная инфекция 
у диких птиц, когда вирус редко выделялся от погиб-
ших птиц.

межконтинентальная волна 3в характеризова-
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лась распространением высокопатогенного вируса 
гриппа а(H5N1) клады 2.3.2.1с, который отличался 
от штаммов, циркулирующих во вторую волну 2009 г. 
циркуляция подобных вирусов зарегистрирована в 
алтайском крае весной 2014 г., затем вирус а(H5N1) 
клады 2.3.2.1с обнаружен на ближнем востоке и в 
западной африке, впоследствии вспышки регистри-
ровались в восточной европе и индии. вирусы дан-
ной клады до сих пор вызывают вспышки заболева-
ния на ближнем востоке и остаются эндемичными в 
нескольких западноафриканских странах [8].

четвертая волна распространения высокопа-
тогенного вируса гриппа началась с обнаружения 
вируса а(H5N8) клады 2.3.4.4 у диких птиц на озе-
ре убсу-нур в республике тыва в конце мая 2016 г. 
[2, 12]. к октябрю 2016 г. филогенетически род-
ственные вирусы обнаружены в индии и европе. 
распространение вирусов данной клады продолжа-
лось в течение осени, зимы и весны 2016–2017 гг. в 
конечном итоге к лету 2017 г. вспышки среди диких 
и сельскохозяйственных птиц зарегистрированы на 
территориях 48 стран, из которых 29 в европе, а так-
же российская Федерация, египет, израиль, индия, 
иран, китай, корея, тунис, казахстан, кувейт, непал, 
нигерия, нигер, камерун, уганда, демократическая 
республика конго, зимбабве, турция и Юар [15, 
24]. в результате социркуляции в популяциях диких 
птиц высокопатогенных вирусов гриппа а(H5N8) 
и других штаммов, обладающих низкой патогенно-
стью и циркулирующих в дикой птице, произошла 
реассортация, которая привела к появлению и рас-
пространению в 2016–2017 гг. различных вариантов 
вирусов клады 2.3.4.4, включающих вирусы гриппа 
H5N5 и H5N6 [6]. в 2016 г. отмечено два случая вы-
деления от птиц а(H5N2) клады 2.3.4.4 в сШа [9].

к маю 2017 г. количество вновь зарегистриро-
ванных вспышек в европе резко упало, но о неко-
торых случаях сообщалось до июля. новые случаи 
регистрировались в турции, вспышки отмечались в 
Юар и зимбабве в конце мая и на нескольких фер-
мах в Южной африке в июне 2017 г. вплоть до зимы 
этого же года вспышки вируса гриппа а(H5N8) реги-
стрировались в европейской части россии [24].

Ситуация по высокопатогенному вирусу грип-
па в России. на территории российской Федерации 
вспышки, вызванные высокопатогенным вирусом 
гриппа H5-субтипа, регистрировались в течение 
всех четырех межконтинентальных волн распро-
странения вируса гриппа. первая вспышка высо-
копатогенного вируса гриппа H5N1 зафиксирована 
в 2005 г. [10], затем, в период 2005–2007 гг., заре-
гистрированы вспышки на территории западной 
сибири и в центрально-европейской части россии. 
эти вспышки были вызваны генетическим вари-
антом вируса H5N1 клады 2.2. [10, 13]. в 2008 г. 
на территории приморского края зафиксирована 
вспышка высокопатогенного вируса гриппа H5N1 
современной циркулирующей генетической груп-
пы – клады 2.3.2. в дальнейшем вирусы данной 

клады выделялись в 2009 и 2010 гг. на территории 
оз. убсу-нур (республика тыва) [13]. информация 
о циркуляции в россии вируса H5N1 в 2010–2013 гг. 
отсутствует. однако, осенью 2014 г. на территории 
алтайского края среди сельскохозяйственных птиц 
зафиксирована вспышка, вызванная штаммом ви-
руса гриппа H5N1. 

весной 2015 г. данный субтип вируса зафикси-
рован у диких птиц в астраханской области, где была 
отмечена гибель пеликанов. от диких птиц вирус 
H5N1 выделен в забайкальском крае и республике 
тыва [24]. в мае 2015 г. в ходе мониторинга виру-
са гриппа H5N1 выделено несколько изолятов от 
диких птиц на территории новосибирской области. 
исследования показали, что данные штаммы отно-
сятся к продолжающей циркулировать в то время 
кладе 2.3.2.1c.

в октябре 2014 г. в ходе мониторинга грип-
па птиц на территории республики саха (якутия) 
в районе п. белая гора от дикой утки выделен ви-
рус гриппа а(H5N8) [2, 10]. Филогенетический 
анализ гена HA выделенного штамма A/wigeon/
Sakha/1/2014 (H5N8) и штаммов других субтипов H5 
указал на его принадлежность к генетической кла-
де 2.3.4.4. тогда мы предположили, что возможно 
повторное выделение вируса гриппа а(H5N8) в не-
которых регионах россии [2, 10]. наша гипотеза по-
лучила подтверждение, когда в мае 2016 г. а(H5N8) 
появился на территории республики тыва, в ходе мо-
ниторинга вируса зафиксирована гибель диких птиц. 
из биологического материала, взятого от погибших 
птиц, выделено несколько штаммов вируса гриппа. 
в результате типирования определена принадлеж-
ность данных штаммов к субтипу а(H5N8) [2, 12]. 
затем вирус гриппа а(H5N8) распространился на 
запад, и в конце 2016 г. начали поступать сообще-
ния о вспышках вируса в европейской части россии. 
мониторинг вируса гриппа птиц проводился и на 
территории камчатского края. в 2016 г. из образцов 
помета тихоокеанской чайки нами выделен штамм 
A/environment/Kamchatka/18/2016 (H5N5) – субтип, 
который позже был зафиксирован в европе.

в октябре 2016 г. вирус гриппа а(H5N8) выделен 
от дикой утки на территории республики татарстан, 
в ноябре – в республике калмыкия, где отмечалась 
гибель домашних кур на частных подворьях. в это 
же время зарегистрирована вспышка вируса грип-
па на птицефабрике «харабалинская» (г. харабали, 
астраханская область). впоследствии вирус гриппа 
а(H5N8) широко распространился в европейской 
части россии [12]. с декабря 2016 по апрель 2017 г. 
вспышки регистрировались среди диких и домаш-
них птиц в краснодарском крае и ростовской обла-
сти. следует отметить гибель птиц из коллекции зоо-
парка города воронеж, которая произошла в январе 
2017 г. в марте вспышки среди диких и домашних 
птиц отмечались в нескольких районах московской 
и калининградской областей. в мае этого же года 
гибель домашних птиц, вызванная вирусом гриппа 
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а(H5N8), повторно зарегистрирована в ростовской 
области, а также в республиках татарстан и марий-
эл, а также в пермском крае. в летний период 2017 г. 
вспышек гриппа птиц не выявлено, однако в октябре 
и ноябре вирус а(H5N8) снова вызвал гибель до-
машних кур на частных подворьях.

Филогенетический анализ выделенных во вре-
мя вышеперечисленных вспышек штаммов, вклю-
чая выделенный в камчатском крае вирус гриппа 
а(H5N5), определил их к генетической кладе 2.3.4.4 

(рисунок). однако, штаммы вируса гриппа H5N8, вы-
деленные в 2016–2017 гг., находятся в генетической 
группе B, тогда как штамм A/wigeon/Sakha/1/2014 и 
референс штамм A/Sichuan/26221/2014-RG42A фор-
мируют группу а, представители которой циркули-
ровали до 2016 г.

Прогноз развития ситуации в России. учи-
тывая вышесказанное, становится очевидно, что 
текущая ситуация по распространению высокопа-
тогенных вариантов вируса гриппа остается небла-

 A/duck/Taiwan/a068/2015 (H5N8)
 A/American wigeon/BC/050-31/2015 (H5N8)
 A/turkey/California/K1500169-1.2/2015 (H5N8)

 A/gyrfalcon/Washington/41088-6/2014 (H5N8)
 A/chicken/Miyazaki/7/2014 (H5N8)

 A/common teal/Korea/KU-12/2015 (H5N8)
 A/mallard duck/Kagoshima/KU116/2015 (H5N8)

 A/tundra swan/Korea/H411/2014 (H5N8)
 A/broiler duck/Korea/Buan2/2014 (H5N8)

 A/wigeon/Sakha/1/2014 (H5N8)
 A/duck/England/36038/14 (H5N8)

 A/eurasian wigeon/Netherlands/1/2015 (H5N8)
 A/turkey/Italy/14VIR7898-10/2014 (H5N8)
 A/chicken/Netherlands/14015531/2014 (H5N8)

 A/turkey/Germany/R2474-L00899/2014 (H5N8)
 A/Hubei/29578/2016 (H5N6)

 A/duck/Hyogo/1/2016 (H5N6)
 A/duck/Guangdong/GD01/2014 (H5N6)

 A/duck/Jiangxi/95/2014 (H5N6)
 A/goose/Eastern China/1112/2011 (H5N2)

Group A

 A/duck/Zhejiang/6D18/2013 (H5N8)
 A/breeder duck/Korea/Gochang1/2014 (H5N8)

 A/duck/Eastern China/S0215/2014 (H5N8)
 A/environment/Kamchatka/18/2016 (H5N5)

 A/painted stork/India/10CA03/2016 (H5N8)
 A/great crested grebe/Uvs-Nuur Lake/341/2016 (H5N8)
 A/great crested grebe/Tyva/34/2016 (H5N8)

 A/chicken/Kalmykia/2643/2016 (H5N8)
 A/Ural owl/Voronezh/14/2017 (H5N8)
 A/chicken/Astrakhan/3131/2016 (H5N8)

 A/chicken/Shchyolkovo/47/2017 (H5N8)
 A/goose/Krasnodar/3144/2017 (H5N8)

 A/chicken/Tatarstan/88/2017 (H5N8)
 A/chicken/Sergiyev Posad/38/2017 (H5N8)

 A/chicken/Rostov/44/2017 (H5N8)
 A/turkey/England/052131/2016 (H5N8)

 A/decoy duck/France/161104e/2016 (H5N8)
 A/wild duck/Tatarstan/3059/2016 (H5N8)
 A/mute swan/Krasnodar/25/2017 (H5N8)
 A/gadwall/Kurgan/2442/2016 (H5N8)

 A/mute swan/Kaliningrad/132/2017 (H5N8)
 A/turkey/Rostov/11/2017 (H5N8)

Group B

2.3.4.4

 A/Vietnam/HN31388M1/2007 (H5N1)
 A/duck/Vietnam/53/2007 (H5N1)

 A/chicken/Vietnam/27262/2009 (H5N1)
 A/Guangxi/1/2008 (H5N1)

 A/duck/Vietnam/52/2007 (H5N1)

2.3.4.3

 A/environment/Guizhou/2/2009 (H5N1)
 A/Vietnam/HN31432M/2008 (H5N1)

 A/Guizhou/1/2013 (H5N1)
2.3.4.2

 A/environment/Guizhou/7/2009 (H5N1)
 A/Hunan/1/2009 (H5N1)

2.3.4.1

0 A/Goose/Guangdong/1/96 (H5N1)

0,01

Филогенетическое дерево гена HA штаммов вируса гриппа а(H5Nx). Штаммы вируса гриппа а(H5N8), выделенные в россии в 
2016–2017 гг., отмечены ромбами. Штамм вируса гриппа а(H5N5), выделенный в камчатском крае, выделен квадратом. Штамм виру-
са гриппа а(H5N8), выделенный в россии в 2014 г., выделен черным кругом. референтные штаммы, использованные для определения 
генетических групп/подгрупп, отмечены белыми кругами. Филогенетическое дерево построено с помощью программного обеспече-
ния MEGA версии 6.0 (www.megasoftware.net/) с использованием метода maximum likelihood (1,000 повторов)
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гоприятной. продолжающиеся вспышки высоко-
патогенного вируса гриппа в россии и различных 
регионах мира представляют угрозу сельскому хо-
зяйству и общественному здравоохранению, ввиду 
возможного распространения вариантов вируса в 
будущем. при прогнозировании ситуации по гриппу, 
необходимо учитывать пути распространения диких 
птиц как основных хозяев вируса гриппа [5, 20], уси-
ливать противоэпизоотические и противоэпидеми-
ческие мероприятия во время сезонных миграций 
в регионах, которые лежат на основных пролетных 
путях диких птиц [19]. 

в 2018 г. возможен занос вируса гриппа птиц 
а(H5N1) на территорию российской Федерации из 
эндемичных очагов, располагающихся в странах за-
падной африки, египта и Юго-восточной азии, где 
за последние два года наблюдалась циркуляция виру-
сов гриппа (клады 2.3.2.1а и 2.3.2.1с). в связи с этим 
по восточно-африканскому или черноморскому 
пролетному пути данные вирусы с дикими птицами 
могут проникнуть в европейскую часть россии. по 
восточно- или центрально-азиатскому пролетным 
путям вирусы гриппа а(H5N1) могут проникнуть на 
территорию сибири и дальнего востока. 

Широко распространившиеся варианты вируса 
гриппа клады 2.3.4.4, такие как а(H5N8), а(H5N6), 
а(H5N5) также представляют серьезную угрозу для 
россии. данные вирусы могут быть повторно зане-
сены из стран африки, европы и ближнего востока 
на территорию европейской части россии, как это 
случилось в осенне-зимний период 2016–2017 гг., 
а также на территорию дальнего востока из стран 
Юго-восточной азии, как это показало выделение 
вируса гриппа а(H5N5) в камчатском крае в 2016 г. 
особое внимание необходимо уделять наблюдениям 
в республике тыва (оз. убсу-нур), где уже более де-
сяти лет регулярно регистрируются случаи гибели 
диких птиц, вызванные высокопатогенными вируса-
ми гриппа.

таким образом, необходимо усиливать монито-
ринговые исследования в вышеуказанных регионах 
для раннего обнаружения циркулирующих вариан-
тов вируса гриппа птиц. в случае выявления виру-
са гриппа или вспышек среди дикой или домашней 
птицы, вызванных его высокопатогенными вари-
антами, необходимо укреплять межведомственные 
взаимодействия, а также принимать незамедлитель-
ные ответные противоэпизоотические и противоэпи-
демические меры, которые позволят не допустить 
повторение сценария 2016–2017 гг. и предотвратить 
распространение высокопатогенного гриппа птиц в 
россии.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
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