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Мониторинг распространения вируса гриппа 
птиц на территории Казахстана
РЕЗЮМЕ
Грипп птиц, вызываемый вирусами гриппа типа А, представляет серьезную угрозу для 
промышленного птицеводства и здоровья человека ввиду способности некоторых подтипов вируса 
преодолевать межвидовой барьер. По данным исследований, в 2020 г. в Республике Казахстан 
были зарегистрированы 98 случаев вспышек гриппа А/H5N8 среди птиц. В результате анализа 
выделенные вирусы А/H5N8 по сайту расщепления с последовательностью PLREKRRKR/G были 
отнесены к высокопатогенному вирусу гриппа птиц (ВПГП). Филогенетический анализ выделенных 
изолятов по гемагглютинину позволил отнести их к клайду 2.3.4.4b евразийской линии II (Eurasian 
HPAIV H5N8 Lineage II). Уровень гомологии казахстанских штаммов вируса гриппа А со штаммами, 
выделенными в Китае в 2020–2021 гг., составил 98,42–98,70%.
Ключевые слова: грипп птиц, эпизоотологический мониторинг, ОТ-ПЦР, Казахстан, филогенети-
ческий анализ, штамм
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Monitoring the spread of avian influenza virus  
in Kazakhstan
ABSTRACT
Avian influenza caused by influenza A viruses poses a serious threat to industrial poultry farming and 
human health due to the ability of some virus subtypes to cross the species barrier. According to production 
data, in 2020, 98 cases of outbreaks of influenza A/H5N8 among birds were registered in the Republic of 
Kazakhstan. As a result of the analysis, the isolated A/H5N8 viruses at the PLREKRRKR/G gradual change 
sites were derived from highly pathogenic avian influenza virus (HPAI). Phylogenetic analysis of the isolated 
isolates based on hemagglutinin allows them to be classified as clade 2.3.4.4b of the Eurasian Lineage II 
(Eurasian HPAIV H5N8 Lineage II). The homology level of Kazakhstani influenza A virus strains with strains 
isolated in China in 2020–2021 was 98.42–98.70%. 
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Введение/Introduction
Грипп птиц, вызываемый вирусами гриппа типа А, 

представляет серьезную угрозу для промышленного 
птицеводства и здоровья человека ввиду способности 
некоторых подтипов вируса преодолевать межвидовой 
барьер [1]. По данным МЭБ1, в последние годы наблю-
дается значительное осложнение эпизоотической ситу-
ации по высокопатогенному гриппу птиц (ВГП) в мире,  
обусловленное распространением вируса подтипа H5N8. 
Только в 2020 г. вспышки ВГП H5N8 были зарегистриро-
ваны в 46 странах Европы и Азии2. Особую тревогу вызы-
вает риск заноса ВГП в Казахстан, территория которого 
находится на пересечении основных трансконтиненталь-
ных миграционных путей диких птиц [2, 3].

Несмотря на многолетнюю историю изучения эколо-
гии вирусов гриппа А в Казахстане [4], многие аспекты 
современной эпизоотологии ВГП остаются недостаточ-
но исследованными. В частности, отсутствует целост-
ная картина динамики заносов ВГП в популяции домаш-
них птиц, не до конца ясны механизмы трансграничного 
распространения инфекции, требуют уточнения моле-
кулярно-генетические характеристики циркулирую-
щих штаммов. Восполнение этих пробелов необходимо 
для научно обоснованного совершенствования систе-
мы эпизоотологического надзора и противоэпизооти-
ческих мероприятий.

Цели. исследования — на основе многолетних дан-
ных эпизоотологического мониторинга охарактеризо-
вать закономерности распространения вируса гриппа 
птиц на территории Казахстана, оценить современный 
уровень эпизоотической опасности и обосновать клю-
чевые направления оптимизации эпизоотологического 
контроля.

Материалы и методы исследования / 
Materials and methods
Исследование охватывает период с 1978 по 2022 г. 

и территорию 14 областей Казахстана. Сбор полевого 
материала (трахеальные и клоакальные смывы, образ-
цы внутренних органов павших птиц) проводился в ходе 
сезонных обследований мест концентрации диких птиц, 
а также при расследовании вспышек заболеваемости 
среди сельскохозяйственной птицы. Общий объем вы-
борки составил более 50 тыс. проб от 130 видов диких 
и 5 видов домашних птиц.

Выделение и идентификацию вирусов гриппа А про-
водили по стандартной методике с использованием раз-
вивающихся куриных эмбрионов и реакции гемагглю-
тинации3. Для субтипирования выделенных изолятов 
применялся набор референтных сывороток против 15 
подтипов гемагглютинина и 9 подтипов нейраминидазы 
производства ФГБУ «ВНИИЗЖ». Патогенность вирусов 
оценивали путем определения индекса интравенозной 
патогенности (ИВИП) на цыплятах по методике МЭБ4.

Молекулярно-генетические исследования включали 
ПЦР-детекцию генома вируса гриппа А с субтипоспе-
цифичными праймерами [5, 6], сиквенс гена НА с после-
дующим филогенетическим анализом и определением 
уровня гомологии нуклеотидных последовательностей 
в программе Mega Х5 (США).

Для выявления закономерностей пространственно- 
временного распространения вируса применялись ме-
тоды кластерного анализа и построения эпизоотиче-
ских карт на основе геоинформационных технологий6. 
Статистический анализ проводился в программном па-
кете Statistica 12 (США).

Результаты и обсуждение / Results and discussion
С 1978 по 2022 год на территории Казахстана от ди-

ких птиц 15 отрядов выделены 105 изолятов вируса 
гриппа А с 13 различными комбинациями подтипов ге-
магглютинина (Н1, Н3-Н5, Н7, Н10-Н11, Н13, Н16) и ней-
раминидазы (N1-N3, N5-N9). Наибольшее количество 
положительных находок приходится на представите-
лей отрядов гусеобразных (68,6%) и ржанкообразных 
(21,0%) (табл. 1). Максимальные показатели инфици-
рованности отмечены для кряквы (6,3%), шилохвости 
(3,7%), озерной чайки (4,8%).

Таблица.1. Количество изолятов вируса гриппа А, выделенных 
от диких птиц в Казахстане в 1978–2022 гг.

Table.1. Number of influenza A virus isolates recovered from wild 
birds in Kazakhstan in 1978–2022

Отряд Количество 
изолятов

Подтипы вируса  
(количество изолятов)

Гусеобразные 72 H1N1 (5), H3N8 (28), H4N6 (18), H5N1 (3), 
H5N3 (2), H10N7 (4), H11N6 (8), H11N9 (4)

Ржанкообразные 22 H13N6 (12), H16N3 (6), H5N1 (2), H7N7 (2)

Аистообразные 4 H5N1 (4)

Журавлеобразные 3 H7N7 (3)

Пеликанообразные 2 H3N6 (1), H4N6 (1)

Прочие 2 H10N7 (1), H11N9 (1)

Доля высокопатогенных вирусов в общей структуре 
выделенных изолятов составила 8,6% (9 изолятов под-
типа H5N1). Все ВПГП-изоляты получены на территории 
Павлодарской (4), Северо-Казахстанской (2), Акмолин-
ской, Карагандинской и Мангистауской (по 1) областей 
в период вспышек ВГП 2005–2006 гг. среди домашней 
птицы. Средний показатель ИВИП для ВПГП H5N1 со-
ставил 2,68 ± 0,22 (min 2,15, max 3,00).

С 2014 года в Казахстане регистрируются споради-
ческие находки низкопатогенных вирусов подтипа H5N8 
от диких и домашних птиц. Однако начиная с сентября 
2020 г. наблюдается драматическое усиление циркуля-
ции ВПГП H5N8, приведшее к возникновению 98 эпизо-
отических очагов в 11 областях республики с суммар-
ным падежом более 1,5 млн голов птицы (табл. 2). По 
результатам филогенетического анализа штаммы ВПГП 
H5N8 2020–2022 гг. были отнесены к клайду 2.3.4.4b.

Таблица.2. Эпизоотическая ситуация по ВГП H5N8 среди  
домашней птицы в Казахстане в 2020–2022 гг.

Table.2. Epizootic situation of H5N8 avian influenza virus among 
poultry in Kazakhstan in 2020–2022

Год
Количество 

неблагополучных 
пунктов

Падеж,  
тыс. гол.

Подверглось 
уничтожению,  

тыс. гол.

2020 54 890,5 5602,1

2021 32 420,7 1349,4

2022 12 205,3 816,0
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При анализе эпизоотических данных вы-
явлена четкая приуроченность заносов ВГП 
к периодам сезонных миграций дикой во-
доплавающей птицы. Так, до 84% вспы-
шек среди домашней птицы были заре-
гистрированы в сентябре — ноябре, что 
совпадает со сроками осеннего проле-
та. Пространственно-временная динами-
ка распространения ВПГП H5N8 указывает 
на ведущую роль трансграничных заносов 
возбудителя из приграничных регионов 
России и Китая.

Молекулярно-генетическая характери-
стика казахстанских изолятов ВПГП H5N8 
2020–2022 гг. выявила их высокий уровень гомоло-
гии (98,42–98,70%) со штаммами вируса, выделенны-
ми в тот же период в Китае. По сайту расщепления НА 
изоляты из Казахстана содержат последовательность 
PLREKRRKR/G, типичную для высокопатогенного фе-
нотипа. Выявлено наличие в геноме маркерных мута-
ций, ассоциированных с повышенной вирулентностью 
и способностью к репликации в клетках млекопитаю-
щих. Результаты многоуровневого анализа свидетель-
ствуют об исключительной эпизоотической опасности 
текущей волны ВГП H5N8 для птицеводства Казахста-
на (табл. 3).

Широкая циркуляция вируса в популяциях диких птиц 
в сочетании с его высоким эпизоотическим потенциа-
лом создает постоянный риск новых заносов и рас-
пространения инфекции. В этих условиях критически 
важными являются поддержание функционирования 
системы эпизоотологического мониторинга и своевре-
менная актуализация планов противоэпизоотических 
мероприятий с учетом трансграничного характера эпи-
зоотического процесса.

Многолетний эпизоотологический мониторинг вы-
явил широкую циркуляцию вирусов гриппа А среди ди-
ких птиц Казахстана с доминированием подтипов H3N8 
(26,7%), H4N6 (17,1%), H13N6 (11,4%). Суммарная доля 
потенциально опасных для человека подтипов H5 и H7 
составила 13,3%.

С 2020 года отмечен резкий рост эпизоотической 
активности ВПГП H5N8: зарегистрированы 98 вспы-
шек в 11 областях, падеж 1,5 млн птиц. Филогенетиче-
ский анализ показал принадлежность казахстанских 
изолятов ВПГП H5N8 к клайду 2.3.4.4b с высоким 

Таблица.3..Попарные значения генетической дистанции (D) по гену НА между 
казахстанскими и зарубежными штаммами вируса гриппа H5N8

Table.3. Pairwise values of genetic distance (D) for the HA gene between Kazakh 
and foreign strains of the H5N8 influenza virus

Штамм D (A/Kostanay/83/21) D (A/Kazakhstan/23/20)

A/chicken/Kazakhstan/23/2020 0,00430 –

A/Cygnus columbianus/Hubei/56/2020 0,01447 0,01447

A/duck/Poland/299/2020 0,02068 0,02064

A/chicken/Czech Republic/2169/2017 0,03761 0,03769

A/gray heron/Germany/N1568/2020 0,03519 0,03999

A/chicken/England/053902/2020 0,01669 0,02135

уровнем гомологии (98,42–98,70%) к штаммам из 
Китая.

Полученные результаты существенно дополняют со-
временные представления об экологии вирусов грип-
па в Центральной Азии и механизмах трансконтинен-
тального распространения ВПГП [7, 8]. Впервые для 
Казахстана получены масштабные данные по много-
летней динамике вирусоциркуляции среди диких птиц 
и эпизоотологии ВГП. Установлена ведущая роль диких 
птиц как резервуара и вектора вирусов гриппа. Дока-
зана связь заносов ВГП в популяции домашней птицы 
с сезонными миграциями. Показано, что по характе-
ру эволюции и степени эпизоотической опасности ка-
захстанская популяция ВПГП H5N8 соответствует гло-
бальным трендам [9].

Выводы/Conclusions
Результаты исследования имеют важное приклад-

ное значение для оптимизации системы эпизоото-
логического надзора за гриппом птиц в Казахстане. 
Стратегическими направлениями являются: усиле-
ние мониторинга вирусоциркуляции среди диких птиц 
в местах их концентрации; молекулярно-генетический 
мониторинг эволюции вируса; координация противо-
эпизоотических мероприятий с приграничными стра-
нами; risk-based подход к вакцинопрофилактике в про-
мышленном птицеводстве.

Дальнейшие исследования должны быть направле-
ны на изучение экологии вирусов гриппа в экосистемах 
Центральной Азии, оценку эпидемического потенциа-
ла циркулирующих штаммов, моделирование рисков 
трансграничного распространения ВГП.
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