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вирусы гриппа относятся к семейству 
Orthomyxoviridae, которое включает четыре вида 
вирусов гриппа – A, B, C и D [1]. при этом, только 
вирусы гриппа а способны инфицировать широкий 
круг восприимчивых хозяев и представляют серьез-
ную угрозу сельскому хозяйству и общественному 
здравоохранению. вирусы гриппа а подразделяются 

на субтипы на основании антигенных различий в по-
верхностных гликопротеинах. на сегодняшний день 
известно 18 субтипов гемагглютинина и 11 субтипов 
нейраминидазы. большинство известных комбина-
ций сохраняется в популяциях диких птиц, которые, 
как известно, считаются основным природным ре-
зервуаром вируса гриппа а [2, 3]. основную роль в 
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Abstract. Analyzed was modern epidemiological situation on highly pathogenic avian flu in 2018. Prognosis for pos-
sible further distribution of viruses in the territory of Russia was made. In 2018, the situation on highly pathogenic avian 
flu in Russia was challenging. This was due to the spread of the viruses clade 2.3.4.4, which caused multiple outbreaks 
among wild birds and poultry in European part of Russia. In addition, A/H5N6 avian influenza virus circulation was for 
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ferent lineages of avian influenza A/H9N2 were isolated during the outbreaks that occurred at several poultry plants in 
Primorsk Territory and Amur Region of Russia. Subsequently, that virus subtype continued spreading in Russia, which 
was recorded by detection of the A/H9N2 influenza virus in wild birds in the Khabarovsk and Tomsk Regions of Russia. 
Thus, it is shown yet again that the territory of Russia plays an important geographical role in the spread of avian influ-
enza viruses.
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циркуляции вируса гриппа в природе играют птицы 
отрядов гусеобразные (Anseriformes) и ржанкообраз-
ные (Charadriiformes) [4, 5]. большинство видов 
птиц, принадлежащих к этим отрядам, являются 
дальними мигрантами, способными преодолевать 
значительные расстояния, и если учесть, что дли-
тельная адаптация вируса гриппа а к естествен-
ным хозяевам привела к возможности бессим-
птомного носительства, это создает предпосыл-
ки для глобального распространения данного 
инфекционного агента [6]. при этом, благодаря 
своим генетическим особенностям, вирус гриппа по-
стоянно изменяется, приобретая уникальные мута-
ции, которые способствуют не только распростране-
нию вируса, но и образованию генетических линий, 
клад и субклад, а также формированию различных 
вариантов вируса гриппа A [7]. так, в середине 90-х 
годов в Юго-восточной азии начали формироваться 
очаги заболевания птиц, вызванного вирусом гриппа 
а/H5N1, который обладал высокопатогенными свой-
ствами. Штамм A/goose/Guangdong/1/1996 (H5N1) 
принято считать первым штаммом высокопатоген-
ного вируса гриппа а/H5 субтипа [8]. впоследствии, 
эволюция данного штамма привела к появлению и 
распространению различных его вариантов, таких 
как A/H5N1, A/H5N2, A/H5N3, A/H5N5, A/H5N6,  
A/H5N8, которые по сей день вызывают вспышки 
среди диких и домашних птиц, заболевания челове-
ка и животных.

на сегодняшний день всемирной организацией 
здравоохранения зарегистрировано 860 случаев ин-
фицирования человека вирусом гриппа A/H5N1, 454 
из которых закончились летальным исходом [9]. при 
этом, за 2018 г. случаев заражения человека вируса-
ми A/H5N1 не выявлено, однако регистрировались 
новые случаи заражения людей вирусами гриппа  
A/H5N6. на сегодняшний день известно о 24 ла-
бораторно подтвержденных случаях, 7 из которых 
имели летальный исход. стоит также отметить, что 
продолжают регистрировать случаи заражения че-
ловека вирусами гриппа A/H7N9, которых на сегод-
няшний день насчитывается 1567, а также вирусами 
гриппа A/H9N2. за 2018 г. зарегистрировано шесть 
новых случаев заражения людей и один случай в 
2019 г. [10].

учитывая вышесказанное, очевидно, что в 
борьбе с данным инфекционным агентом необходим 
комплексный подход. в частности, важным являет-
ся сбор и анализ информации о циркулирующих в 
настоящее время и зарегистрированных ранее вари-
антах вируса гриппа. полученные данные позволят 
спрогнозировать эпидемиологическую и эпизоото-
логическую ситуацию, оценив возможные пути рас-
пространения высокопатогенных вариантов вируса 
гриппа.

в данной работе представлен анализ циркуля-
ции наиболее важных в эпидемиологическом аспек-
те высокопатогенных вариантов вируса гриппа птиц 
в россии и мире за 2018 г.

Ситуация по высокопатогенному гриппу в 
мире. в 2018 г. вспышки различных вариантов вы-
сокопатогенного гриппа субтипа H5 линии A/goose/
Guangdong/1/96 регистрировались более чем в 30 
странах азии, европы и африки. за истекший год 
отмечена циркуляция трех клад вируса гриппа A/H5 
субтипа – 2.3.2.1а, 2.3.2.1с и 2.3.4.4 [11]. так, виру-
сы гриппа A/H5N1 клады 2.3.2.1a зарегистрированы 
во время вспышек среди дикой и сельскохозяйствен-
ной птицы на территории индии, бутана, непала и 
бангладеш (таблица). следует отметить, что ранее, в 
2016–2017 гг., вирусы гриппа A/H5N1 клады 2.3.2.1a 

данные ВоЗ по циркуляции вируса гриппа H5 в 2018 г.
WHO data on H5 avian influenza virus circulation in 2018

страна хозяин генетическая линия вируса H5

англия дикая птица 2.3.4.4 (H5N6)

бангладеш дикая птица 
с/х птица

2.3.2.1a (H5N1) 
2.3.2.1a (H5N1/N2)

болгария с/х птица 2.3.4.4 (H5N8)

бутан с/х птица 2.3.2.1a

вьетнам с/х птица 2.3.2.1c (H5N1), 2.3.4.4 (H5N6)

германия дикая птица 
с/х птица

2.3.4.4 (H5N6) 
2.3.4.4 (H5N6)

гонконг дикая птица 2.3.4.4 (H5N6)

дания дикая птица 2.3.4.4 (H5N6)

египет с/х птица 2.3.4.4 (H5N6)

индия дикая птица 
с/х птица

2.3.2.1a (H5N1) 
2.3.2.1a (H5N1)

индонезия с/х птица 2.3.2.1c (H5N1)

иран дикая птица 
с/х птица

2.3.4.4 (H5N8) 
2.3.4.4 (H5N6/N8)

ирак с/х птица 2.3.4.4 (H5N8)

ирландия дикая птица 2.3.4.4 (H5N6)

италия с/х птица 2.3.4.4 (H5N8)

камбоджа с/х птица 2.3.2.1c (H5N1)

китай человек, 
с/х птица

неизв. клада (H5N6) 
2.3.4.4 (H5N6), неизв. клада (H5N1)

малайзия с/х птица неизв. клада (H5)

мьянма с/х птица 2.3.2.1c (H5N1), 2.3.4.4 (H5N6)

непал с/х птица 2.3.2.1a (H5N1)

нигерия с/х птица 2.3.2.1c (H5N1)

нидерланды дикая птица 
с/х птица

2.3.4.4 (H5N6) 
2.3.4.4 (H5N6)

саудовская аравия с/х птица 2.3.4.4 (H5N8)

словакия дикая птица 2.3.4.4 (H5N6)

того с/х птица 2.3.2.1c (H5N1)

россия с/х птица 2.3.4.4 (H5N2/N8)

тайвань дикая птица 2.3.4.4 (H5N2)

Финляндия дикая птица 2.3.4.4 (H5N6)

Швеция дикая птица 
с/х птица

2.3.4.4 (H5N6) 
2.3.4.4 (H5N6)

Юар дикая птица 
с/х птица

2.3.4.4 (H5N8) 
2.3.4.4 (H5N8)

Южная корея с/х птица 2.3.4.4 (H5N6)

япония дикая птица 
с/х птица

2.3.4.4 (H5N6) 
2.3.4.4 (H5N6)
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также регистрировались среди дикой и сельскохо-
зяйственной птицы только на территории этих стран 
[12]. 

вирусы гриппа A/H5N1 клады 2.3.2.1с в 2018 г. 
зарегистрированы во время вспышек гриппа среди 
дикой и сельскохозяйственной птицы на террито-
рии камбоджи, индонезии, мьянмы и вьетнама, а 
также нигерии и того. география распространения 
вирусов гриппа A/H5N1 клады 2.3.2.1c по сравне-
нию с предыдущими годами уменьшилась, однако 
данные о вспышках 2018 г. говорят о том, что при-
родные очаги вирусов гриппа A/H5N1 сохраняются 
на территориях Юго-восточной азии и западной 
африки.

более широкую географию распространения, а 
также большее разнообразие циркулирующих суб-
типов показали вирусы гриппа A/H5 клады 2.3.4.4. 
в 2018 г. более чем в 20 странах азии, европы и 
ближнего востока зарегистрировано множество 
вспышек среди диких и сельскохозяйственных птиц, 
вызванных вирусами гриппа клады 2.3.4.4 субтипов 
A/H5N6, A/H5N8 и A/H5N2 [13]. надо отметить, что 
за прошедший год более широкое распространение 
показал вирус гриппа A/H5N6, тогда как доминиру-
ющий в предыдущие два года субтип A/H5N8 про-
должил циркулировать лишь в нескольких странах 
европы, ближнего востока и Юар. вирус гриппа  
A/H5N2 был зарегистрирован в бангладеш, тайване 
и россии. как и в предыдущие годы, случаев зараже-
ния людей вирусом гриппа субтипа A/H5N8 в 2018 г. 
не отмечено, однако зарегистрирован новый случай 
заражения человека вирусами гриппа A/H5N6. при 
этом все случаи заражения и гибели людей до сегод-
няшнего дня регистрировались только в китае.

в 2018 г., также как и ранее, случаи вспышек 
среди сельскохозяйственной птицы, вызванные ви-
русами гриппа A/H7N9, а также выделение вируса 
из окружающей среды отмечены только в китае, за 
исключением одного случая в японии, где вирус вы-
делили из мяса уток [11, 14]. стоит также отметить, 
что вирус гриппа A/H7N9 продолжил распростра-
няться к границам россии. в 2018 г. зарегистриро-
вана вспышка высокопатогенного варианта вируса 
гриппа A/H7N9 недалеко от российско-китайской 
границы в районе приморского края. при этом ин-
фицирование людей отмечено только в первой поло-
вине 2018 г. и на сегодняшний день зарегистрирова-
но в общей сложности 1567 случаев заражения, из 
которых 39 % имели летальный исход [15]. 

в китае также зарегистрировано несколько 
новых случаев инфицирования человека вирусом 
гриппа A/H9N2. в одном из последних случаев ин-
фицирования 24-летней женщины показано, что за-
болевание при инфекции протекает в легкой форме, 
и в настоящее время нет особых предпосылок для 
передачи вируса от человека к человеку. с 1998 г. в 
мире зафиксировано менее 50 случаев инфицирова-
ния людей вирусом гриппа A/H9N2, из которых один 
закончился летально [10]. эти случаи встречались 

в китае, египте и бангладеш. однако вирус гриппа  
A/H9N2 продолжает циркулировать в природе и сре-
ди птиц. так, генетическая линия Y280/G9 вирусов 
гриппа A/H9N2 в 2018 г. зарегистрирована среди ди-
ких и домашних птиц в мьянме, вьетнаме и россии. 
вирусы A/H9N2 генетической линии G1 также цир-
кулировали в некоторых странах азии и африки.

Ситуация по высокопатогенному гриппу в 
России. в россии в 2018 г. сохранилась неблагопо-
лучная ситуация по высокопатогенному гриппу. как 
и в предыдущие годы, на территории россии зареги-
стрировано несколько вспышек среди птиц [13].

в мае 2018 г. на территории приморского края 
и амурской области на нескольких птицефабриках 
отмечена гибель сельскохозяйственной птицы. из 
материала от погибших птиц выделен вирус грип-
па A/H9N2. Филогенетеческий анализ показал, что 
штаммы на дальнем востоке россии относятся 
к двум различным генетическим линиям (рис. 1). 
так, штаммы A/chicken/Primorsky_Krai/03/2018 и  
A/chicken/Primorsky_Krai/05/2018 относились к кла-
де Y280/G9 вирусов гриппа A/H9N2, тогда как штамм 
A/chicken/Amur_Russia/17/2018 (по данным GISAID, 
штамм выделен к.а. Шаршовым и др.) относится к 
кладе G1 вирусов гриппа A/H9N2. затем, в сентябре 
и октябре 2018 г., вирус гриппа A/H9N2 детектиро-
вался методом пцр в биоматериале от диких птиц 
на территории томской области и хабаровского края 
соответственно, однако выделить вирус в этих случа-
ях не удалось. в середине декабря очередная гибель 
птицы зафиксирована на территории приморского 
края. из биоматериала от забитых кур также выде-
лен вирус гриппа A/H9N2. в настоящее время ис-
следования данного штамма продолжаются. так или 
иначе, можно сказать, что выделение вируса гриппа 
A/H9N2 на территории дальнего востока является 
первым описанным случаем выделения данного суб-
типа в россии.

в 2018 г. отмечен ряд вспышек среди сельско-
хозяйственных птиц на территории европейской 
части россии, вызванных высокопатогенными виру-
сами гриппа H5. так, в июне 2018 г. гибель домаш-
ней птицы отмечена на частных подворьях курской, 
пензенской, самарской и орловской областей. в 
июле также зарегистрирована гибель птицы на част-
ных подворьях курской, самарской, орловской об-
ластей, чувашской республики, а также на птицефа-
брике в ростовской области. в августе гибель птицы 
на частных подворьях зафиксирована на территории 
республик татарстан и марий эл и чувашии. в октя-
бре 2018 г. гибель птиц отмечена на птицефабрике 
в ростовской области. затем, в ноябре 2018 г. был 
падеж на территории птицефабрики в воронежской 
области. Филогенетический анализ штаммов ви-
руса гриппа, выделенных с вышеуказанных вспы-
шек, показал, что они относятся к субтипу A/H5N8 
клады 2.3.4.4 (рис. 2). по данным всемирной ор-
ганизации по охране здоровья животных (OIE), в 
2018 г. вспышки вируса гриппа субтипа A/H5N8 
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рис. 1 Филогенетическое дерево гена HA 
штаммов вируса гриппа а/H9N2. Штаммы, 
выделенные в россии в 2018 г., выделены 
синим. кандидатные вакцинные штаммы, 
использованные для определения генетиче-
ских групп/подгрупп, выделены красным. 
Филогенетическое дерево построено с по-
мощью программного обеспечения MEGA 
версии 6.0 (www.megasoftware.net/) с ис-
пользованием метода neighbor-joining (1,000 
повторов) с Kimura 2-parameter model

Fig. 1. Phylogenetic tree of HA gene in the 
strains of influenza virus а/H9N2. Strains iso-
lated in Russia in 2018 are indicated in blue 
color. Candidate vaccine strains utilized for 
identification of genetic groups/sub-groups are 
shown in red. Phylogenetic tree diagram was 
constructed using software package MEGA 6.0 
(www.megasoftware.net/) applying neighbor-
joining technique (1.000 repeats) with Kimura 
2-parameter model
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рис. 2 Филогенетическое дерево гена 
HA штаммов вируса гриппа а/H5Nx. 
Штаммы, выделенные в россии в 2018 г., 
выделены синим. Штаммы, выделенные 
в россии до 2018 г., выделены зеленым. 
кандидатные вакцинные штаммы, ис-
пользованные для определения гене-
тических групп/подгрупп, выделены 
красным. Филогенетическое дерево 
построено с помощью программного 
обеспечения MEGA версии 6.0 (www.
megasoftware.net/) с использованием ме-
тода neighbor-joining (1,000 повторов) с 
Kimura 2-parameter model

Fig. 2. Phylogenetic tree of HA gene in the 
strains of influenza virus а/H5Nx. Strains 
isolated in Russia in 2018 are indicated 
in blue color. Strains isolated in Russia 
before 2018 – labeled in green. Candidate 
vaccine strains utilized for identification of 
genetic groups/ sub-groups are shown in 
red. Phylogenetic tree diagram was con-
structed using software package MEGA 
6.0 (www.megasoftware.net/) applying 
neighbor-joining technique (1.000 repeats) 
with Kimura 2-parameter model
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клады 2.3.4.4 также регистрировались на терри-
тории смоленской, ульяновской, нижегородской 
областей и в республике удмуртия [13]. следует 
обратить внимание, что по данным OIE, в августе 
2018 г. на территории костромской области зареги-
стрирована вспышка среди домашних птиц, вызван-
ная высокопатогенным вирусом гриппа A/H5N2 кла-
ды 2.3.4.4. надо отметить, что ранее на территории 
костромской области уже регистрировалась гибель 
птиц, вызванная высокопатогенным вирусом грип-
па A/H5N2. результаты исследований штамма A/
chicken/Kostroma/1718/2017 (H5N2), выделенного в 
2017 г., показали, что он обладает уникальными ха-
рактеристиками, потенциально влияющими на его 
вирулентность, которая в сравнении оказалась выше, 
чем вирулентность штаммов вируса гриппа A/H5N8, 
выделенных в то же время [16].

помимо этого, в ходе мониторинга вируса 
гриппа на территории саратовской области от си-
зой чайки (Larus canus) в ноябре 2018 г. выделен 
вирус гриппа а/H5N6. анализ штамма A/common 
gull/Saratov/1676/2018 (H5N6) выявил его принад-
лежность к кладе 2.3.4.4 вирусов гриппа H5. таким 
образом, можно сказать, что это первый описанный 
случай выделения вируса гриппа а/H5N6 клады 
2.3.4.4 в россии.

Прогноз развития эпидемиологической ситуа-
ции по высокопатогенному вирусу гриппа в России. 
учитывая вышесказанное, становится очевидным, 
что в 2018 г. эпидемиологическая ситуация по высо-
копатогенному вирусу гриппа в россии сохранялась 
неблагополучной. множественные вспышки среди 
сельскохозяйственной птицы, вызванные вирусами 
гриппа а/H5N8 клады 2.3.4.4 в европейской части 
россии, которые продолжаются с 2016 г., свидетель-
ствуют о том, что, вероятно, проведенных в 2016–
2017 гг., противоэпизоотических мероприятий [17], 
направленных на разрыв эпизоотической цепи и пре-
кращение эпизоотического процесса недостаточно. 
об этом, например, свидетельствуют зарегистриро-
ванные вспышки на птицефабриках ростовской об-
ласти, которые продолжаются с января 2017 г. и до 
сих пор поступают сообщения о новых случаях мас-
совой гибели сельскохозяйственной птицы в этом ре-
гионе. необходимо также учесть, что в 2018 г. значи-
тельная часть случаев гибели птиц от вируса гриппа 
зарегистрирована на частных подворьях, что пред-
ставляет дополнительную угрозу для распростране-
ния вируса ввиду возможности контакта домашней 
птицы с дикой. в связи с этим, при отсутствии долж-
ного комплексного подхода к решению проблем рас-
пространения высокопатогенного гриппа, вспышки 
могут и в дальнейшем регистрироваться на террито-
рии европейской части россии, а также не исключе-
но расширение географии распространения вируса 
гриппа а/H5N8. при этом, появление на территории 
россии вируса гриппа а/H5N6 клады 2.3.4.4, кото-
рый в 2018 г. был более широко распространен в 
странах европы и азии с регистрацией случаев за-

ражения человека, ставит вопрос о распространении 
на территории страны нового варианта вируса грип-
па, обладающего пандемическим потенциалом.

в настоящее время уже имеются данные о за-
регистрированных в январе 2019 г. вспышках вы-
сокопатогенного вируса гриппа в странах африки 
и Юго-восточной азии в местах зимовки диких 
перелетных птиц [18]. учитывая высокую возмож-
ность вирусов A/H5N8, A/H5N6 распространяться 
с дикими перелетными птицами, можно предполо-
жить повторный занос вируса вдоль черноморско-
средиземноморского пролетного пути, который 
охватывает густонаселенные промышленные ре-
гионы европейской части россии, на которых со-
средоточены крупные птицеводческие предприятия. 
традиционным началом миграции птиц в эти райо-
ны является март, затем птицы перемещаются к ме-
стам гнездования в полярных широтах россии [19]. 
поэтому, в весенний период 2019 г. можно ожидать 
заноса вируса H5N8 дикими птицами в регионы 
Южного федерального округа.

помимо этого, с учетом локальной циркуляции 
вирусов гриппа A/H5N6, A/H5N5, A/H5N2, A/H5N9, 
A/H7N9, A/H9N2 в странах Юго-восточной азии, 
возможен занос этих вариантов вируса на террито-
рию дальнего востока россии. так, первый случай 
выделения в приморском крае и амурской области в 
мае 2018 г. двух различных генетических линий ви-
руса гриппа A/H9N2 в очередной раз подтверждает 
то, что территория дальнего востока имеет важней-
шее значение в распространении вируса гриппа [20]. 
анализ выделенных штаммов показывает, насколько 
широки территориальные связи данного региона в 
аспекте циркуляции вируса. об этом также свиде-
тельствует регистрация вируса гриппа A/H9N2 на 
территории томской области. очевидно, что данные 
вирусы распространились из стран Юго-восточной 
азии с дикими птицами. в связи с этим, не исклю-
чено дальнейшее распространение в россии данного 
субтипа вируса гриппа.

можно предположить, что дальнейшее развитие 
эпидемиологической ситуации по высокопатогенно-
му вирусу гриппа во многом будет зависеть от ком-
плекса своевременно принятых соответствующими 
службами противоэпизоотических и противоэпиде-
мических мер, которые должны быть направлены на 
недопущение дальнейшего распространения и сни-
жение риска инфицирования людей. в целом, мож-
но отметить, что с момента выявления вирусов вы-
сокопатогенного гриппа на территории российской 
Федерации в 2005 г. не зафиксировано ни одного 
случая заболевания или гибели человека от них. это 
позволяет сделать предположение о том, что в 2019 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 приходится.

таким образом, в 2019 г. возможен повторный 
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занос различных вариантов вируса гриппа на терри-
торию россии через территорию дальнего востока, 
как это случилось весной 2018 г., а также в европей-
скую часть россии из очагов высокопатогенного ви-
руса гриппа A/H5 клады 2.3.4.4, которые регистри-
руются в странах европы, африки и на ближнем 
востоке. кроме этого, учитывая основные миграци-
онные маршруты диких перелетных птиц, в весен-
ний период 2019 г. можно ожидать заноса вируса по 
центрально-азиатскому пролетному пути, который 
проходит через центральную и западную сибирь 
[21]. в связи с этим, необходимо усилить монито-
ринговые исследования в данных ключевых точках 
распространения вируса гриппа птиц для раннего 
обнаружения его циркулирующих вариантов. в слу-
чае выявления вируса гриппа или вспышек среди 
дикой или домашней птицы, вызванных его высоко-
патогенными вариантами, необходимо принимать 
незамедлительные ответные противоэпизоотические 
и противоэпидемические меры, которые позволят 
не допустить повторение сценария 2016–2017 гг. и 
предотвратить распространение высокопатогенного 
гриппа птиц в россии.

финансирование. исследование проводилось 
в рамках выполнения государственного задания 
гз-4/16.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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