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введение
Современная панзоотия высокопатогенного птичьего гриппа во 

многом обусловлена молекулярно-генетической характеристикой ви-
русов гриппа А субтипа H5N1, что определяет их патогенные свойства, 
проявление и течение эпизоотийного процесса среди различных видов 
птиц и млекопитающих [5]. Выявленные закономерности распростра-
нения высокопатогенного птичьего гриппа (ВППГ) позволили устано-
вить ключевые территории для мониторинга – места сезонных скопле-
ний диких птиц, носителей вируса, где эпизоотии среди сельскохозяйс-
твенной птицы принимали массовый характер [1], а также разработать 
гипотезу о закономерностях возникновения современной панзоотии [2, 
3] с учетом сформировавшихся представлений о молекулярно-генети-
ческих особенностях циркулирующих в Юго-Восточной Азии вирусов 
гриппа А/H5N1 [5] и происхождении отдельных популяций высокопато-
генных вирусов гриппа птиц на территории СНГ [1, 4]. 

Использование молекулярно-генетических исследований для изу-
чения генетической структуры вирусов гриппа позволяет провести на-
учно обоснованный эпизоотологический мониторинг, определить про-
исхождение штаммов и направленность перемещения (распростране-
ния) эпидемического (эпизоотического) процесса.

Актуальность проводимых исследований подтверждается регист-
рацией эпизоотий среди сельскохозяйственной птицы в Украине и дру-
гих европейских странах [2]. Изучение особенностей вирусов гриппа 
А/H5N1 представляется важным для предотвращения или уменьшения 
последствий возможной пандемии у людей.

цель исследования
 Анализ свойств циркулирующих вирусов гриппа А/H5N1 среди ди-

ких птиц на современном этапе панзоотии по результатам молекуляр-
но-генетических исследований. 
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материалы и методы
С декабря 2005 г. по май 2007 г. проводился молекулярно-генетический 

мониторинг циркуляции вируса гриппа А/H5N1 среди диких птиц околовод-
ного эколого-фаунистического комплекса на территории Автономной Рес-
публики Крым, Херсонской и Запорожской областей.

Было отобрано 1902 пробы от более 50 видов птиц, которые были ис-
следованы на наличие РНК вируса гриппа А и идентификации субтипов Н5, 
Н7 и H5N1 в положительных пробах с помощью тест-систем «АмплиСенс 
Influenza virus H5» и «АмплиСенс Influenza virus A – H5/H7» (Россия) в лабо-
ратории Крымской противочумной станции методами обратной транскрип-
ции и полимеразной цепной реакции с гибридизационно-флуоресцентной 
детекцией в реальном времени и полимеразной цепной реакции с электро-
форетической детекцией. 

Секвенирование генов, построение филогенетического дерева и фи-
логенетический анализ вирусов гриппа А/H5N1 от проб, забранных во время 
эпизоотии в Крыму в 2005 –2006 гг., в сравнении со штаммами циркулиро-
вавшими в панзоотии на различных территориях проводились в Централь-
ном научно-исследовательском институте эпидемиологии Роспотребнадзо-
ра (Россия, Москва). 

Результаты
В результате молекулярно-генетических исследований, проводимых 

в рамках эпизоотологического мониторинга, была определена циркуляция 
вируса гриппа А как среди сельскохозяйственных птиц (субтип H5N1) в дека-
бре 2005 г., так и среди диких перелетных птиц в апреле-мае 2006 г. (субтип 
H5N1и H5) и в мае 2007 г. (субтип H5).

Филогенетический анализ по гену гемагглютинина изолятов вирусов 
гриппа А/H5N1 от сельскохозяйственных и диких перелетных птиц показал 
их высокий уровень гомологии с вирусами, выделенными в апреле-июне 
2005 г. от погибших диких перелетных птиц около озера Цинхай (Китай).

Полученные данные молекулярно-генетических исследований и прове-
денный анализ позволили подтвердить высказанную ранее гипотезу [2, 3] о 
периодичности распространения ВППГ H5N1 в мире:

1 период – первичных проявлений (с 1959 по 1996 гг.). В мире отме-
чались локальные эпизоотии ВППГ среди домашней птицы, ограниченные в 
пространстве и времени. 

2 период – регионального распространения (с 1997 по апрель 2005 гг.). 
Происходили массовые эпизоотии, вызванные вирусом гриппа А/H5N1, 
среди домашней птицы в одной географической области (Юго-Восточная 
Азия).

3 период – глобального распространения гриппа А субтипа H5N1 в Вос-
точном полушарии (с апреля 2005 г. и по настоящее время). Этот период 
включает четыре фазы, определившие современные проблемы с птичьим 
гриппом в мире: фаза А – внедрение вируса ВППГ H5N1 в различные по-
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пуляции диких видов водоплавающей птицы, проявившееся эпизоотией в 
природном заповеднике около озера Цинхай (Китай) в апреле-мае 2005 г., 
которая явилась ключевым моментом последующих событий; фаза Б – рас-
пространение инфекции по Центрально-азиатскому миграционному потоку 
диких птиц, возникновение эпизоотий летом 2005 г. в Монголии, Казахстане 
и России, где располагаются общие для различных видов птиц места сезон-
ного размещения, гнездования и кормления (то есть пересечение миграци-
онных маршрутов); фаза В – межпопуляционный переход вируса на террито-
рии Западной Сибири в зоне пересечения миграционных путей в результате 
контакта птиц, и его циркуляция среди видов, осуществляющих перелет по 
разным трансконтинентальным миграционным маршрутам; фаза Г – даль-
нейшее распространение ВППГ H5N1 в Европу, Африку, Азию с дикими пе-
релетными птицами. 

заключение
Таким образом, использование молекулярно-генетических исследо-

ваний в эпизоотологическом мониторинге вирусов гриппа А позволяет не 
только изучить генетическую структуру возбудителя, но и определить проис-
хождение инфекции, выявить направленность распространения и основные 
участки размещения инфекта, наиболее подходящий штамм в качестве вак-
цинного кандидата. Комплексное и системное применение молекулярной 
диагностики является основой для подтверждения разработанных гипотез. 
Это дает возможность проводить комплексный эпизоотологический анализ, 
осуществлять прогнозирование развития как эпизоотической, так и эпиде-
мической ситуации по птичьему гриппу для всех регионов Земного шара.
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