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Резюме 
Цель  работы  состояла  в  расшифровке  эпизоотической  вспышки  в 
окрестностях Комсомольска‐на‐Амуре  (Хабаровский край)  в октябре 2022  г. 
среди диких и сельскохозяйственных птиц.  
Материал  и  методы  включали  анализ  эпизоотических  данных, 
патологоанатомическое обследование тушек погибших птиц, сбор полевого 
материала  и  его  транспортировку  в  лабораторию  без  разрыва  холодовой 
цепочки,  индикацию  РНК  вируса  гриппа  А  с  помощью  ПЦР  в  реальном 
времени, изоляцию вирусных штаммов на модели развивающихся куриных 
эмбрионов с последующей оценкой активности вируса с помощью реакции 
гемагглютинации  и  инфекционного  титра  в  линии  почки  эмбриона  свиньи, 
секвенирование  полноразмерного  генома  выделенных  вирусных  штаммов 
посредством  нанопоровой  технологии  и  по  Сэнгеру  с  последующим 
привлечением процедур биоинформационного анализа.  
Результаты  показали,  что  эпизоотия  среди  диких  птиц  началась  ещё  в 
феврале 2022  г., а массовый падеж кур на птицефабрике «Комсомольская» 
сопровождалась  гибелью  диких  птиц  в  ее  окрестностях.  С  помощью 
молекулярно‐генетических  методов  диагностики  было  установлено,  что 
этиологическим  агентом  эпизоотии  стал  вирус  гриппа  А  подтипа  H5.  Были 
изолированы 7 штаммов вируса  гриппа А, анализ полноразмерного  генома 
которых  позволил  классифицировать  их  как  высоковирулентные  варианты 
генетической подгруппы 2.3.4.4b субтипа H5N1.  
Заключение:  Восточная  Азия,  включая  российский  Дальний  Восток, 
сохраняет  статус  центра  генетического  разнообразия  высоковирулентного 
вируса  гриппа  А  H5Nх,  где  имеет место  циркуляция  вируса  среди местных 
популяций  птиц  и  высокая  вероятность  реассортаций  между  различными 
вариантами вируса. Такая ситуация требует постоянной настороженности со 
стороны  надзорных  органов,  неукоснительного  выполнения  требований 
биологической  безопасности  учреждениями  и  организациями,  занятыми  в 
сфере  сельского  хозяйства  и  природопользования,  а  также  проведения  в 
регионе регулярного эколого‐вирусологического мониторинга. 
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Abstract 
Aim of  the work was  to  investigate  an  epizootic  outbreak  in  the  vicinity  of 
Komsomolsk‐on‐Amur  (Khabarovsk  Territory)  in  October  2022  among  wild 
and agricultural birds.  
Material  and  methods  included  analysis  of  epizootic  data,  pathologic  and 
anatomical  examination  of  the  carcasses  of  dead  birds,  collection  of  field 
material  and  its  transportation  to  the  laboratory without  breaking  the  cold 
chain,  indication  of  influenza  A  virus  RNA  using  real‐time  PCR,  isolation  of 
viral  strains  on  a  model  of  developing  chicken  embryos  with  subsequent 
assessment of virus activity using a hemagglutination reaction and infectious 
titer in the a swine embryo kidney cell line, sequencing of complete genome 
of  isolated viral strains using nanopore and Sanger technologies followed by 
bioinformatics analysis procedures.  
Results  obtained  show  that  epizootics  among wild  birds  began  in  February 
2022  and  the  mass  death  among  chickens  at  the  Komsomolskaya  poultry 
farm  was  accompanied  by  the  death  of  wild  birds  in  its  vicinity.  Using 
molecular genetic diagnostic methods  it was  found  that etiological agent of 
epizootic  was  the  influenza  A  virus  of  the  H5  subtype.  Seven  strains  of 
influenza A virus were isolated, the analysis of the complete genome of which 
allowed  them  to  be  classified  as  highly  pathogenic  variants  of  the  genetic 
subgroup 2.3.4.4b of H5N1 subtype.  
Conclusions:  East Asia  including  the Russian  Far  East  retains  the  status of  a 
center  of  genetic  diversity  of  the  highly  pathogenic  influenza  A H5Nx  virus, 
where  the  virus  circulates  among  local bird populations and  there  is  a high 
probability  of  reassortations  between  different  variants  the  virus.  Such  a 
situation  requires  constant  vigilance  on  the  part  of  supervisory  authorities, 
strict  compliance  with  the  requirements  of  biological  safety  by  institutions 
and organizations engaged in agriculture and environmental management as 
well as regular ecological and virological monitoring in the region. 
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ВВЕДЕНИЕ 
Природным  резервуаром  вируса  гриппа  А 
(Articulavirales:  Orthomyxoviridae,  Alphainfluenzavirus) 
являются  дикие  птицы  водно‐околоводного  экологи‐
ческого  комплекса,  в  первую  очередь,  гусеобразные 
(Anseriformes) и  чайковые  (Charadriiformes:  Laridae)  [1]. 
Все  известные  эпидемические  и  пандемические 
штаммы  этого  вируса  имеют  предшественников  среди 
вариантов птичьего происхождения [2]. 

В  популяциях  птиц  чаще  всего  циркулируют 
низковирулентные варианты вируса гриппа А (LPAI – low 
pathogenic  avian  influenza),  однако  в  случае  появления 
мутаций  в  сайте  протеолитического  расщепления 
гемагглютинина,  фенотип  изменяется  на  высокови‐
рулентный  (HPAI – highly pathogenic avian  influenza)  [3], 
и такие варианты вируса способны вызывать системную 
инфекцию со значительным (часто превышающим 90 %) 
уровнем  летальности  среди  птиц  с  широким  вовлече‐
нием  в  эпизоотический  процесс  менее  характерных 
видов  наземного  древесно‐кустарникового  экологи‐
ческих  комплексов  [4–6].  HPAI  наиболее  эффективно 
преодолевает  межвидовые  барьеры  и  способен 
вызывать  эпизоотические  вспышки  среди  водных 
млекопитающих  [7–10]  и  спорадические  вспышки  у 
людей  с  уровнем  летальности  55  %  [11].  По  этой 
причине,  расшифровка  эпизоотических  вспышек, 
связанных с HPAI, имеет важное значение для прогнози‐
рования  эволюции  вируса  гриппа  А  птиц  и  оценки  его 
эпидемического потенциала. 

Современная  панзоотия  HPAI  H5Nx  началась  в 
1996–1997 гг., когда в результате реассортации появился 
прототипный  штамм  HPAI  A/goose/Guangdong/1/1996 
(H5N1)  [12],  принадлежавший  т.н.  генотипу <0>. Осенью 
2003  г.  масштабная  эпизоотия  HPAI  H5N1  генотипа  <Z> 
охватила Юго‐Восточную Азию [13], хотя в Северной Азии 
в  этот  период  циркулировали  лишь  LPAI  (в  том  числе 
H5N3)  [14;  15].  Весной  2005  г.  через  Джунгарское 
миграционное  русло,  включающее  крупный  хаб  на       
оз.  Цинхай  [16],  вирус  гриппа  А  <Z>  проник  на  юг 
Западной  Сибири,  где  вызвал  обширную  эпизоотию 
среди  диких  и  сельскохозяйственных  птиц  с 
эпицентром  в  Чановской  озерной  котловине  [17–19]. 
При  этом,  западносибирские  и  Цинхайские  штаммы 
формируют,  хоть  и  родственные,  но  всё  же  уже 
различные  генетические  подгруппы  [18;  20].  Осенью 
того  же  года  перелётные  птицы  распространили 
западносибирскую  генетическую  подгруппу,  ставшую 
основоположницей линии 2.2.1.х, на п‐ов Индостан [21], 
европейскую  часть  России  [22–24],  Восточную  и 
Западную  Европу  [25;  26]  и  Африку  [27];  начался 
процесс формирования многочисленных региональных 
вариантов  вируса  [20].  В  Северной  Евразии  сформиро‐
вались две  ключевые  точки,  позволяющие  эффективно 
отслеживать  изменение  генотипов  в  процессе  цирку‐
ляции  HPAI  между  зимовочными  и  гнездовыми 
ареалами  [20;  28]:  в  Европе  –  это  Кубанско‐Азовские 
плавни  с  высокой  частотой  встречаемости  Ирано‐
Северокавказской генетической подгруппы  [29], в Азии 
–  оз.  Убсу‐Нур,  долгое  время  служившее  индикатором 
эволюции Тувинско‐Сибирской генетической подгруппы 
2.2.2.1 [30; 31]. 

Вплоть  до  весны  2008  г.  HPAI  H5N1  циркули‐
ровал  в  западном  секторе Северной  Евразии,  к  западу 
от  р.  Енисей  (западнее  примерно  100°  в.д.)  [32;  33].  В 
апреле  2008  г.  HPAI  H5N1  с  мигрирующими  дикими 
птицами  вдоль  Дальневосточно‐Притихоокеанского 

миграционного  русла  проник  на  территорию  юга 
Приморского  края,  вызвав  локальную  эпизоотию  среди 
непривитых  домашних  птиц  в  с.  Воздвиженка  и 
распространившись  далее  на  север,  положив  начало 
Дальневосточно‐Южнокитайской  генетической  подгруппе 
2.3.2.1b  [34].  Проникновение  HPAI‐вариантов  вируса 
гриппа А в западный сектор Северной Евразии привело 
к  появлению  новых  вирусных  вариантов:  в  январе     
2014  г.  на  юге  Корейского  п‐ва  в  зимовочных 
популяциях  диких  птиц  были  обнаружены  два  новых 
генотипа  HPAI  H5N8,  получивших  обозначения  <G1>  и 
<D3> [35]. Во время весенней миграции генотип <D3> был 
разнесен  перелётными  птицами  по  западному  сектору 
Северной  Евразии,  а  осенью  2014  г.  –  ещё  дальше:  его 
штаммы  были  обнаружены  на  Японских  о‐вах  [36]  и  в 
Якутской котловине (A/wigeon/Sakha/1/2014) [37]. Один из 
реассортантов  <D3>  –  HPAI  H5N2  –  проник  на 
территорию  Северной  Америки  [38],  подтвердив 
гипотезу Д.К. Львова с соавт.  (2008) о  том, что имеется 
«…  возможность  в  обозримом  будущем  заражения  в 
местах  гнездования  видов  птиц,  зимующих  в  Америке 
...»  [34,  С.  8].  Сформировавшаяся  при  этом  Еразийско‐
Американская генетическая подгруппа 2.3.4.4 оказалась 
наиболее успешной в эволюционном отношении [20]. 

Таким  образом,  центр  генетического 
разнообразия  HPAI  H5Nх  расширился  и,  в  настоящее 
время, включает в себя не только Юго‐Восточную, но и 
Восточную  Азию,  где  наиболее  актуальной  является 
генетическая  подгруппа  2.3.4.4  [20;  39–41].  Этот  тезис 
подтверждают  и  результаты  представленной  статьи, 
посвященной  расшифровке  эпизоотической  вспышки 
среди  диких  и  домашних  птиц  в  окрестностях 
Комсомольска‐на‐Амуре в октябре 2022 года. 

 
МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ 
Эпизоотические данные были получены сотрудниками 
филиала «Комсомольская городская станция по борьбе 
с  болезнями  животных»  КГБУ  «Хабаровская  городская 
станция  по  борьбе  с  болезнями  животных»,                 
КГБУ «Хабаровская краевая ветеринарная лаборатория» 
и  ФГБУ  «Приморская  межобластная  ветеринарная 
лаборатория» в процессе осуществления ветеринарных 
исследований,  локализации  вспышки  заболевания 
среди  птиц,  ликвидации  её  последствий  и 
предотвращения распространения эпизоотии. 

Патологоанатомическое  обследование 
тушек  птиц  проводили  в  соответствие  с 
общеизвестными протоколами [42; 43]. 

Полевой  материал  –  пулы  внутренних  органов 
(фрагментов легкого, мозга, кишечника и сгустка крови) от 
6  особей  (♀)  домашних  кур  (Gallus  gallus  domesticus)  и         
1 особи (♂) сибирского ворона (Corvus corax kamtschaticus) 
–  были  собраны  с  соблюдением  требований 
биологической  безопасности  в  2  мл  криопробирки 
(Biologix,  КНР),  которые  транспортировались  в  сосудах 
Дьюара  с жидким  азотом  (‐196  °С)  и  после  камеральной 
обработки  без  разрыва  холодовой  цепочки  хранились  в 
низкотемпературном  холодильнике  (‐80  °С)  вплоть  до 
проведения исследований [42]. 

Индикация  РНК  вируса  гриппа  А 
осуществлялась  методом  ПЦР  с  помощью  наборов 
«АмплиСенс® Influenza A/В‐Fl» и «АмплиСенс® Influenza 
virus  A‐тип  –  H5,  H7,  H9‐Fl»  согласно  инструкции 
производителя (ЦНИИЭ Роспотребнадзора, Россия). 

Реакция  гемагглютинации  (РГА)  проводилась 
в  полистироловых  96‐луночных  планшетах  с                     
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U‐образным дном с использованием 0,25–0,50 % взвеси 
куриных эритроцитов в фосфатно‐солевом буфере [44]. 

Изоляция  вируса  гриппа  А  проводилась  в 
сертифицированных  условиях  в  НИИ  эпидемиологии  и 
микробиологии  им.  Г.П.  Сомова  Роспотребнадзора 
(НИИЭМ)  (Владивосток)  [45]  путем  инокуляции  10  % 
суспензии  пулов  внутренних  органов  в  аллантоисную 
полость 9‐дневных развивающихся куриных эмбрионов 
(РКЭ)  [44];  проводили  три  пассажа  с  использованием 
трёх  РКЭ  на  одну  пробу  в  каждом  пассаже.  После            
3‐го  пассажа  в  РКЭ  определяли  титр  в  РКЭ  и 
инфекционный титр вируса по схеме Рида и Менча [46] 
на основе цитопатогенного действия в клеточной линии 
почки  эмбриона  свиньи  (СПЭВ)  на  5‐ые  сутки  после 
заражения. 

Секвенирование  генома  вируса  гриппа  А 
проводили  посредством  нанопоровой  технологии  на 
приборе  MinION  (Oxford  Nanopore  Technologies, 
Великобритания)  с  использованием  наборов             
«Рибо‐преп»,  «Реверта‐L»  (ЦНИИЭ  Роспотребнадзора, 
Россия), ДНК‐полимеразы Thermo Scientific™ DreamTaq™ 
Hot  Start  DNA  Polymerase  Master  Mix  (Thermo  Fisher 
Scientific,  США)  и  описанной  ранее  системы  праймеров 
[47].  При  наличии  непрочитанных  в MinION фрагментов 
их дополнительно секвенировали по Сэнгеру на приборе 
Honor‐1616  (Nanjing  Superyears  Gene  Technology,  КНР)  с 
помощью  соответствующих  пар  праймеров  из  той  же 
системы.  Верификация  ампликонов  проводилась 
электрофорезом в 1 % агарозном геле. 

Биоинформационный  анализ  осуществляли  с 
помощью  коммерческих  программных  продуктов: 
обработка результатов секвенирования и сборка геномов 
–  CLC  Sequence  Viewer  (Qiagen,  Нидерланды)  и  Unipro 
UGENE  (УНИПРО,  Россия);  выравнивание  нуклеотидных 
последовательностей  (по  алгоритму  Clustal  W)  и 
построение  филогенетических  деревьев  (по  алгоритму 
«ближайшего  соседа»)  –  Mega  7.0  [48].  Обозначения 
генетических групп и подгрупп приводятся согласно [20] с 
учётом  последних  рекомендаций  Рабочей  группы 
«Collaboration on H5 Antigenic Cartography», доступных на 
сайте GISAID (www.gisaid.org). 

 
ПОЛУЧЕННЫЕ РЕЗУЛЬТАТЫ 
Динамика  эпизоотии  среди  диких  птиц  отсчитывается 
от  февраля  2022  г.,  когда  на  городской  свалке  и  в  ее 
окрестностях  произошёл  массовый  падёж  восточных 
черных  ворон  (Corvus  corone  orientalis),  во  внутренних 
органах  которых  с  помощью  ПЦР  был  обнаружен 
генетический  материал  вируса  гриппа  А  подтипа  Н5, 
однако биологический материал для вирусологических 
исследований  в НИИЭМ  (Владивосток)  не  доставлялся. 
Весной  и  летом  2022  г.  в  окрестностях  Комсомольска‐
на‐Амуре имела место  спорадическая  гибель птиц,  что 
стало  предметом  повышенного  внимания  органов 
санитарно‐ветеринарного  надзора  и  информирования 
населения  о  необходимости  соблюдать  меры 
предосторожности. 

24.10.2024 на птицефабрике «Комсомольская», 
расположенной в северо‐западной части Комсомольска‐
на‐Амуре,  был  зафиксирован  аномально  высокий  отход 
кур‐несушек.  Сотрудники  Комсомольской  городской 
станции по борьбе с болезнями животных на основании 
патологоанатомического  вскрытия  поставили  предвари‐
тельный  диагноз  «высокопатогенный  грипп  птиц». 

Пробы  биологического  материала  были  направлены  в 
Приморскую межобластную ветеринарную лабораторию 
(Уссурийск),  и  27.10.2022  в  них  было  подтверждено 
наличие  генетического  материала  вируса  гриппа  А 
подтипа Н5. В период 31.10–23.12.2022 на птицефабрике 
«Комсомольская»  действовал  режим  чрезвычайной 
ситуации, было уничтожено порядка 500 тыс. голов кур и 
1,2  млн.  яиц,  а  из  торговых  точек  отозвали  всю 
продукцию, поставленную, начиная  с 01.10.2022. В 6 км 
зоне  вокруг  птицефабрики  проводился  отстрел  диких 
птиц  в  рамках  проведения  эколого‐вирусологического 
мониторинга,  в  ходе  которого  и  был  добыт  сибирский 
ворон, наряду с тушками кур доставленный в НИИЭМ. 

Патологоанатомическое  обследование 
тушек  птиц  выявило  диссеминированные  кровоиз‐
лияния  в  тканях  легкого,  внутриальвеолярную 
экссудацию,  отек  легких.  Сосуды,  обеспечивающие 
кровоснабжение  легких,  были  расширены,  кровь 
сгущена. Клиническая картина гипоксии была выражена 
в  бледности  кожных  покровов  и  слизистых  оболочек, 
уменьшении кровотока во внутренних органах, главным 
образом в кишечнике за счет гиперкоагуляции. 

Индикация  РНК  вируса  гриппа  А  в  полевом 
материале была положительна  в отношении  гемагглю‐
тинина подтипа Н5 (табл. 1). 

Изоляция  вируса  гриппа  А  на  модели  РКЭ 
привела  к  получению  7 штаммов  вируса  гриппа  А    
(табл.  1),  которые  вызывали  гибель  РКЭ  через  1  сут. 
после  инокуляции,  а  цитопатическое  действие  (ЦПД)  в 
клеточной  линии СПЭВ проявлялось  через  2  сут.  после 
заражения (рис. 1). 

Анализ  генома  выделенных  штаммов 
показал,  что  они  принадлежат  субтипу  H5N1. 
Полноразмерные  нуклеотидные  последовательности 
всех  сегментов  вирусного  генома  были  размещены  на 
национальной  российской  платформе  VGARus  и 
депонированы  в  международные  базы  генетических 
данных  GenBank  и  GISAID  (табл.  1).  Филогенетический 
анализ нуклеотидных последовательностей гемагглюти‐
нина позволил классифицировать выделенные штаммы 
к  генетической  подгруппе  2.3.4.4b  (рис.  2).  Сайт 
протеолитического  расщепления  гемагглютинина 
обогащен  положительно‐заряженными  аминокисло‐
тами  (табл.  2),  что  является  молекулярным  маркером 
принадлежности к HPAI. 
 
ОБСУЖДЕНИЕ 
Массовая гибель ворон в феврале, до начала сезонных 
миграций  птиц  водно‐околоводного  экологического 
комплекса,  свидетельствует о циркуляции возбудителя 
непосредственно  в  популяциях  местных  птиц. 
Восточная  черная  ворона  не  относится  к  перелетным 
птицам, но совершает ближние миграции, превращаясь 
в  характерного  для юга  российского  Дальнего  Востока 
синантропа,  в  значительных  количествах  заселяющего 
свалки  в  окрестностях  населенных  пунктов  [49;  50]. 
Эпизоотии, развивающиеся в крупных скоплениях птиц 
наземного и кустарникового экологических комплексов 
вокруг населенных пунктов  в  зимний период,  описаны 
научной  литературе  для  HPAI  Ирано‐Северокавказской 
подгруппы из генетической линии 2.2.2 [4], однако для 
Евразийско‐Американской  подгруппы  2.3.4.4  такие 
данные  в  условиях  Дальнего  Востока  зафиксированы 
впервые. 
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Рисунок 1. Клеточная линия СПЭВ: слева – интактная через 3 сут. после пересева; справа – через 3 сут. после пересева  
и 2 сут. после инокуляции штаммом A/carrion crow/Komsomolsk‐na‐Amure/FE‐3413/2022 (H5N1) 
Figure 1. SPEV cell line: on the left – intact one 3 days after the passage; on the right – 3 days after the passage  
and 2 days after inoculation with the strain A/carrion crow/Komsomolsk‐na‐Amure/FE‐3413/2022 (H5N1)

 

Таблица 2. Аминокислотная последовательность сайта протеолитического расщепления  
гемагглютинина изолированных штаммов (тире означает соответствие консенсусу) 
Table 2. Amino acid sequence of the hemagglutinin proteolytic cleavage site of isolated virus strains  
(a dash indicates compliance with the consensus) 

Номер аминокислотного 
остатка 

Amino acid residue number 

3
2
2
 

3
2
3
 

3
2
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3
2
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3
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3
2
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3
3
3
 

3
3
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3
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3
3
8
 

3
3
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Консенсус / Consensus  L  R  N  S  P  H  R  E  R  R  R  K  K  R  G  L  F  G 

A/chicken/Komsomolsk‐na‐
Amure/FE‐3350/2022 (H5N1) 

—  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  R  —  —  —  —  —  — 

A/chicken/Komsomolsk‐na‐
Amure/FE‐3352/2022 (H5N1) 

—  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  — 

A/chicken/Komsomolsk‐na‐
Amure/FE‐3353/2022 (H5N1) 

—  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  — 

A/chicken/Komsomolsk‐na‐
Amure/FE‐3354/2022 (H5N1) 

—  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  — 

A/chicken/Komsomolsk‐na‐
Amure/FE‐3404/2022 (H5N1) 

—  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  — 

A/chicken/Komsomolsk‐na‐
Amure/FE‐3406/2022 (H5N1) 

—  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  —  — 

A/carrion crow/Komsomolsk‐na‐
Amure/FE‐3413/2022 (H5N1) 

—  —  —  —  —  Q  —  —  —  —  —  —  —  K  —  —  —  — 

 

Дикие  птицы  стали  наиболее  вероятным  источником 
заражения  кур  на  птицефабрике  «Комсомольская»  [51] 
несмотря  на  все  принятые  меры  предосторожности  в 
связи с эпизоотией среди диких птиц. Как показывает опыт 
эпизоотии  HPAI  H5N1  в  Северной  Евразии,  начиная  с       
2005  г.,  мелким  и  средним  хозяйствам  крайне  сложно 
полностью  изолировать  сельскохозяйственных  птиц  от 
вирусных  контаминаций  со  стороны  диких  птиц  при 
массовых  скоплениях  последних  [4;  17–19;  32;  34]. 
Известен  случай,  когда  эпизоотическая  вспышка  HPAI  в 
зимний период была вызвана завозом зараженнных птиц 
на  Птичий  рынок  в  Москве  [24],  однако  в  рассматри‐
ваемом случае подобная ситуация была исключена. 

Ворон  –  несмотря  на  свой  интеллект  и 
способность к социализации [52] – менее стайный вид по 
сравнению с вороной, но и он в зимний период формирует 
скопления  и  встречается  в  одних  местах  обитания  с 
другими  крупными  врановыми  (Corvidae)  [50].  Ворон,  из 
биологического  материала  которого  был  изолирован 
штамм A/carrion crow/Komsomolsk‐na‐Amure/FE‐3413/2022 
(табл.  1),  был  добыт  примерно  в  4,5  км  от  границ 

птицефабрики  в  природных  условиях  в  ходе  монито‐
рингового отстрела диких птиц. Это иллюстрирует тезис о 
том,  что  вирус  гриппа  А  глубоко  проник  в  популяции 
местных  птиц  и  формирует  не  только  сезонные,  но  и 
постоянные  устойчивые  природные  очаги  [53]  на 
территории  российского  Дальнего  Востока.  До  сих  пор 
круглогодичное нахождение вируса гриппа А в природных 
очагах Северной Евразии1 обсуждалось в связи c либо LPAI 
в  наземных  птицах  (например,  среди  обыкновенных 
фазанов  (Phasianus  colchicus)  в  Приморском  крае  [54]), 
либо вмерзанием вируса в ледовый покров водоемов [55]. 
Выявленная  интенсификация  циркуляции  HPAI  резко 
повышает  вероятность  реассортации,  приводящей  к 
появлению  патогенов  с  изменёнными  биологическими 
свойствами [1–3; 22; 33]. 

                                                            
1 Здесь следует уточнить, что ближние зимовочные ареалы птиц водно‐
околоводного экологического комплекса не относятся к Северной Евразии – 
например, упоминавшаяся в статье южная часть Корейского п‐ва 
относится к Восточной Азии; то же справедливо для Южной Европы и 
Ближнего Востока / It should be clarified here that the near-wintering ranges  
of birds of the aquatic ecological complex do not belong to Northern Eurasia –  
for example, the Southern part of the Korean Peninsula mentioned in the article 
belongs to East Asia; the same is true for Southern Europe and the Middle East. 
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Рисунок 2. Иерархическая структура нуклеотидных последовательностей полноразмерных генов гемагглютинина 
основных генетических групп, сформировавшихся в процессе современной панзоотии HPAI H5Nx. Штаммы,  
изолированные в процессе расшифровки эпизоотической вспышки в Комсомольске‐на‐Амуре осенью 2022 г.,  
отмечены красными кружками 
Figure 2. Hierarchical structure of nucleotide sequences of complete hemagglutinin genes of the main genetic groups  
formed in the process of the modern HPAI H5Nx panzootics. Virus strains isolated during decoding of the epizootic outbreak  
in Komsomolsk‐on‐Amur in the autumn of 2022 are marked with red circles 
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Генетическая  подгруппа  2.3.3.4b  субтипа  H5N1,  которой 
принадлежат  вирусные  варианты,  вызвавшие 
эпизоотическую  вспышку  в  окрестностях  Комсомольска‐
на‐Амуре осенью 2022 г., сформировалась осенью 2020 г. в 
Европе (прототип A/Eurasian wigeon/Netherlands/1/2020) в 
результате  реассортаций  вариантов  H5N8 
(A/chicken/Iraq/1/2020)  и  H5N1  (A/black‐headed 
gull/Atyrau/6558/2015)  [56].  В  следующем  году  2.3.3.4b 
весной проник в Сибирь, а осенью – в зимовочный ареал 
на  территории  Юго‐Восточной  Азии  [57;  58].  Тогда  же, 
осенью 2021  г. перелетные птицы, по‐видимому, занесли 
2.3.3.4b  в  нижнее  течение  Амура  вдоль  одного  из 
ответвлений  Дальневосточно‐Притихоокеанского  мигра‐
ционного  русла.  Вирус  закрепился  в  популяции  местных 
врановых  и  во  время  их массового  скопления  в феврале 
2022  г.  на  свалке  в  Комсомольске‐на‐Амуре  и  началась 
описываемая эпизоотия. 

Нейраминидаза  подтипа  N1  выделенных 
штаммов  (табл.  1)  имеет  увеличенную  длину  (471  а.о. 
вместо  обычной  450  а.о.  для  генотипа  <Z>)  за  счет              
20‐членной вставки в позициях 49–68 и  точечной вставки 
С140.  Данная модификация  удлиняет  «ножку» молекулы 
NA  и  рассматривается  как  маркер  повышения 
репликативной активности в  эпителиоцитах птиц  [22;  28]. 
Вариант  N1,  близкий  к  изолированным  штаммам,  был 
обнаружен  еще  в  апреле  2015  г.  у  озерной  чайки  в 
окрестностях  Гурьева  (Казахстан):  A/black‐headed 
gull/Atyrau/6558/2015  (H5N1),  GenBank  PP411214. 
Проникнув  затем  вдоль  миграционных  путей  на 
территорию  Европы,  этот  вариант  принял  участие  в 
формировании  генетической  подгруппы  2.3.4.4b               
(см. выше). 

Рецептор‐связывающий  сайт  гемагглютинина 
изолированных  штаммов  (табл.  2)  не  имеет  аминокис‐
лотных  замен,  свидетельствующих  о  повышении 
аффинности  по  отношению  к  α2‐6‐сиалозидам,  что 
является  маркером  специфичности  к  клеткам  эпителия 
верхних  отделов  респираторного  тракта  человека                
[3; 28; 32; 33]. 

Сайт  протеолитического  расщепления  гемагглю‐
тинина,  обогащенный  положительно  заряженными 
аминокислотами,  что  характерно  для  HPAI‐фенотипа, 
соответствует  вариантами  этого  фрагмента,  встре‐
чающихся  у  штаммов  Евразийско‐Американской 
генетической  подгруппы  2.3.4.4  [20;  35;  38].  Однако  2  из      
7  аминокислотных  последовательностей  (28,6  %)  имели 
замены  относительно  консенсуса  для  рассматриваемой 
эпизоотической  вспышки.  При  этом,  даже  в  штаммах  от 
кур  в  16,7  %  штаммов  имелась  аминокислотная  замена 
K333R,  повышающая  положительный  заряд  и  уровень 
патогенности  вируса.  Штамм  от  ворона  содержал 
одновременно  две  аминокислотные  замены,  H327Q  и 
R335K, несколько снижающие суммарный положительный 
заряд  сайта  протеолитического  разрезания.  Полученные 
данные  свидетельствуют  о  гетерогенности  уровня 
патогенности возбудителя с его снижением в популяциях 
диких птиц – такая понижающая вирулентность динамика 
была  ранее  отмечена  для  Тувинско‐Сибирской  (2.2.2.1), 
Ирано‐Северокавказской  и  Дальневосточно‐Южноки‐
тайской (2.3.2.1b) генетических подгрупп [28]. 

 
ЗАКЛЮЧЕНИЕ 
Таким образом, генетическая подгруппа 2.3.4.4 HPAI H5N1 
(особенно 2.3.4.4b)  продолжает  активно циркулировать в 
Восточной  Азии,  в  частности  –  на  юге  российского 

Дальнего  Востока  –  что  требует  поддержания 
достаточного  уровня  готовности  к  возможному 
обострению  ситуации  в  области  биологической 
безопасности:  постоянной  настороженности  со  стороны 
надзорных  органов;  неукоснительного  исполнения 
требований  нормативных  документов  учреждениями  и 
организациями,  занятыми  в  сфере  сельского  хозяйства  и 
природопользования;  проведения  в  регионе  регулярного 
эколого‐вирусологического  мониторинга  с  направлением 
биологического  материала  как  в  центральные,  так  и 
региональные научно‐исследовательские учреждения. 
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