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Глава 1. ВВЕДЕНИЕ. ИНФЕКЦИОННЫЕ 
БОЛЕЗНИ НА СОВРЕМЕННОМ ЭТАПЕ

Развитие материи и формирование жизни на Земле – архисложное фе-
номенальное явление. Приблизительно 3,5 миллиарда лет назад на нашей 
планете появились первые живые организмы. На протяжении этого времени 
возникли различные формы жизни: от простейших одноклеточных организмов 
до сложных многоклеточных и появления человека. Сосуществование макро-
мира и микромира – постоянный процесс для всех форм жизни. Мир микро-
бов: бактерии, вирусы, грибы, простейшие – является неотъемлемой частью 
экосистемы Земли и играет важную роль в различных биохимических циклах. 

Взаимодействие между микроорганизмами и человеком – многофактор-
ное событие, представляющее в одних случаях симбиоз, в других – отношения 
паразита и хозяина. Многие микроорганизмы являются частью микробиома 
людей, играя ключевую роль в пищеварении и поддержании иммунной систе-
мы. С другой стороны, микробные патогены являются причиной инфекцион
ных и целого ряда неинфекционных болезней, потенциально представляя со-
бой угрозу всему человечеству.

В данной монографии рассмотрены современные аспекты противодейст
вия человечества и патогенных микроорганизмов. Понимание взаимодействия 
мира микробов и людей сегодня имеет критическое значение для здоровья 
населения. В большинстве случаев возбудитель инфекции использует макро-
организм только как нишу для размножения и распространения и не заинтере-
сован в его гибели, но последствия болезни могут быть самыми негативными, 
в том числе в долгосрочной перспективе.

Достигнутые медицинской наукой успехи к середине XX века вселили на-
дежду, что инфекционные заболевания отступают и со временем будут полно-
стью побеждены. Однако всё оказалось гораздо сложнее.

Сегодня в зависимости от уровня социально-экономического развития 
удельный вес смертности от инфекций варьирует от 5% в Европе до 62% в Аф-
рике (Всемирная организация здравоохранения, ВОЗ, 2023). В целом в структу-
ре причин смерти на инфекционные болезни приходится около 18,8%.
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Во второй половине XX века начался рост заболеваемости и смертности 
от целого ряда патогенов, сопровождающийся активным трансграничным рас-
пространением инфекций и заражением людей во многих странах. В 2020 г., в 
случае с COVID-19, на новом уровне повторилась мировая история пандемий, 
что в результате привело к крайне серьезным глобальным последствиям. 

Причиной этого стали интенсивные изменения инфекционной патологии 
в связи с эволюцией всего комплекса: возбудитель – окружающая среда – ма-
кроорганизм. Сегодня доказана связь хронических соматических болезней с 
вирусами, микоплазмами, хламидиями, установлена роль локальных инфек-
ций в увеличении риска сердечно-сосудистых заболеваний (инфаркт миокар-
да, инсульт). Так, вероятность инфаркта миокарда при гриппе возрастает в 6 
раз в течение 1 недели после перенесенного заболевания, после других ОРВИ 
– в 3-4 раза. 

Помимо непосредственной угрозы жизни и здоровью значительного 
числа людей, каждая вспышка инфекции также влечёт за собой отрицатель-
ные экономические и социальные последствия. По оценкам Международного 
валютного фонда совокупные экономические потери от пандемии в 2020-2024 
г.г. составили 13,8 трлн долларов США. Политические последствия пандемии 
проявились массовыми закрытиями государственных границ, снижением ин-
тенсивности внешнеторговых отношений между странами, политической раз-
общенностью ряда стран. 

Начало XXI века характеризуется беспрецедентным ускорением развития 
всех сфер жизни общества, связанных прежде всего с революцией в области 
информационных и коммуникативных технологий на фоне всеобщей глоба-
лизации. Повсеместное внедрение искусственного интеллекта, машинного 
обучения, интернета изменили процессы как научного поиска, так и принятия 
управленческих решений, а также их реализации.

Процессы глобализации, сопровождающиеся увеличением миграции 
рабочей силы, демографические изменения (старение населения), возраста-
ющие геополитические риски  – военные конфликты, изменения в междуна-
родной политике, оказывающие влияние на экономическую стабильность ока-
зывают комплексное опосредованное влияние на здоровье человека. С другой 
стороны, развитие медицинской науки, биотехнологии, генной инженерии, 
внедрение алгоритмов искусственного интеллекта и нейросетей, цифровиза-
ция всех направлений деятельности её вносят сегодня определяющий вклад в 
развитие глобальной системы противодействия инфекционным болезням.

С 1970-х годов было обнаружено более 40 «новых и возвращающихся» 
(эмерджентных) инфекционных заболеваний. В период с 2020 года по 2024 год 
мир охватила пандемия новой коронавирусной инфекции (COVID-19), оказав-
шая выраженное воздействие на здравоохранение, социальные и экономиче-
ские аспекты деятельности государств в мировом масштабе. В пандемию было 
вовлечено более 190 стран и к концу 2025 года в мире было зарегистрировано 
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свыше 778 млн подтвержденных случаев COVID-19 и более 7 млн связанных с 
ними смертельных исходов. 

Таким образом, очевидна острая необходимость в изучении механизмов 
межвидовой передачи инфекции, в разработке комплексных подходов к борьбе с 
инфекционной заболеваемостью среди животных и людей, программ готовности 
и реагирования, а также создания систем раннего предупреждения новых инфек-
ций. Главная роль в этом отводится технологиям молекулярно-генетического ана-
лиза, которые сегодня стали неотъемлемой частью эпидемиологической работы, 
позволяя выявлять источник инфекции, пути ее распространения, а также меха-
низмы эволюции и адаптации патогенов.

В настоящее время наблюдается повышенный интерес к инфекциям, 
спровоцированным условно-патогенными микроорганизмами. Это объясняет-
ся тем, что при определённых условиях они способны проявлять вирулентные 
свойства и вызывать тяжёлые, зачастую трудно диагностируемые и рецидиви-
рующие инфекции, особенно у пациентов с ослабленным иммунитетом, лиц 
с тяжёлыми сопутствующими заболеваниями, особенно в условиях стациона-
ров и интенсивной терапии.

Другая проблема – антибиотикорезистентность возбудителей инфекций 
– представляет собой один из самых острых вызовов для здравоохранения во 
всем мире. Старые, казалось бы, хорошо изученные болезни, такие, как тубер-
кулёз, сальмонеллёз, гонорея, стафилококковые и стрептококковые инфекции, 
вновь становятся угрозой из-за стремительного роста устойчивости патогенов 
к традиционным антибиотикам.

Говоря о всеобщих угрозах, связанных с инфекционными болезнями, 
нельзя не затронуть чрезвычайные ситуации, вызванные военными конфлик-
тами, которые в подавляющем большинстве случаев приводят к гуманитарным 
катастрофам, массовым миграциям населения и, как следствие, вспышкам ин-
фекционных заболеваний: холеры (Гонконг 1991, Руанда 1994, Заир 1997, Со-
мали 1997, 2000), желтой лихорадки (Либерия 2004), сыпного тифа (Бурунди 
1997).

Сложная геополитическая обстановка в мире определяет задачу по про-
тиводействию биологическим угрозам, возникающим в связи с преднамерен-
ным созданием и применением средств поражения на основе существующих 
или модифицированных микробных патогенов. 

XXI век характеризуется высоким уровнем воздействия различных нега-
тивных факторов окружающей среды на здоровье человека. Комплекс физи-
ческих, химических и социальных факторов оказывает значительное влияние 
на иммунную систему человека, приводя к снижению её защитных функций и 
повышению риска развития заболеваний. Доказано, что ухудшение экологиче-
ских условий – одна из причин глобальной проблемы ослабления иммунной 
системы у людей. В настоящее время отмечается снижение коллективной ре-
зистентности населения планеты к инфекциям в результате неблагоприятного 
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воздействия на организм человека экологических факторов (загрязнение ат-
мосферы и окружающей среды).

В условиях происходящих изменений климата воздействие климатиче-
ских факторов оказывает как прямое, так и опосредованное влияние на здо-
ровье населения. По оценкам Всемирной организации здравоохранения, за 
последние 20 лет количество связанных с жарой случаев смерти среди людей 
старше 65 лет увеличилось на 70%. Ожидается, что к началу 2030-х годов в ре-
зультате изменения климата только от малярии из-за наводнений в прибреж-
ных районах ежегодно будет регистрироваться до 250000 дополнительных 
случаев смерти.

В формировании базовых научных и даже мировоззренческих принципов 
борьбы с инфекциями ведущая роль по праву отводится эпидемиологии. Созда-
ние научной базы эпидемиологии, её собственного метода исследования – эпи-
демиологического анализа и системы эпидемиологического надзора происхо-
дило в начале ХХ в. При этом превалирующее большинство основополагающих 
теоретических обобщений в этой области было сделано нашими отечествен-
ными учеными. Становление фундаментальной научной базы для дальнейших 
многочисленных научных исследований неразрывно связано с именами Л.В. 
Громашевского, Е.Н. Павловского, В.Д. Белякова, В.И. Покровского, Г.Г. Онищен-
ко, Б.Л. Черкасского и других выдающихся российских ученых и организаторов 
здравоохранения. Существующие концепции противодействия инфекционным 
болезням, разработанные ими, являются важной предпосылкой в понимании 
процессов эволюции инфекций и при разработке мер борьбы с ними на новом 
качественном уровне. 

Вместе с тем информация об истории становления, современной струк-
туре и алгоритмах реализации эпидемиологического надзора за рубежом в 
отечественной литературе на сегодняшний день представлена разрозненны-
ми обобщениями. Это послужило целью написания отдельного раздела о си-
стемах эпидемиологического надзора в других странах, позволяющего   глуб-
же понять функционирование глобальной системы противодействия инфек-
ционным болезням в мире. 

Главная цель настоящей монографии – добиться понимания, что ком-
плексная проблема требует всеобъемлющего комплексного подхода к её ре-
шению, который на основе опережающих действий позволит приблизить нас 
к решению проблемы ликвидации или управления инфекционными заболе-
ваниями.
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Глава 2. НОВЫЕ ИНФЕКЦИИ. 
ОТ ЖИВОТНЫХ К ЧЕЛОВЕКУ 
2.1. Новые инфекции как составляющая часть эмерджентных

Вспышки и эпидемии инфекционных заболеваний оказывали значитель-
ное влияние на формирование обществ и культур на протяжении всей истории 
человечества. Историческая информация, а также современные результаты 
секвенирования микроорганизмов и филогенетических построений ясно пока-
зывают, что инфекционные заболевания возникали и многократно возрожда-
лись на протяжении тысячелетий, а особенности их проявления обусловлены 
многочисленными факторами. Это продемонстрировано непрекращающимся 
появлением вспышек различных инфекционных заболеваний, включая чуму, 
поразившую Европу в средние века, желтую лихорадку, уничтожившую силы 
Наполеона на Гаити в начале девятнадцатого века, и грипп, унесший жизни 50 
миллионов человек в 1918-1919 гг. [3, 15, 132, 134, 198, 283]. На протяжении 
последних нескольких столетий в мире происходят глубокие эпидемиологиче-
ские изменения, в том числе связанные с вариацией климата на планете, со-
циальными процессами и глобализацией, хотя на отдельных территориях эпи-
демические проявления обусловлены различными причинами, начинаются в 
разное время и идут с неодинаковой скоростью [1, 4, 19, 24, 33, 47, 85].

В 1960-х и 1970-х годах XX века благодаря расширению знаний в области 
здравоохранения угроза инфекционных заболеваний была значительно сни-
жена, особенно в развитых странах. Открытие пенициллина в 1928 г., а также 
разработка различных вакцин и сывороток положили начало эре лечения и 
профилактики в здравоохранении, значительно способствуя искоренению не-
которых инфекционных заболеваний [3, 4, 11, 12, 77, 81]. Кроме того, даль-
нейшая индустриализация и урбанизация привели к улучшениям в санитарии 
человеческого жилья и успехам в борьбе с переносчиками инфекции (напри-
мер, акарицидные обработки для уничтожения клещей, установка сеток на 
окна для защиты от комаров). Эти меры в совокупности снизили показатели 
передачи патогенов за счет сокращения контактов с определенными инфек-
ционными агентами [187]. Одним из наиболее заметных мероприятий была 
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кампания вакцинации против натуральной оспы, которая привела к полному 
искоренению оспы на планете к 1980 году [5, 16, 28, 123]. Достигнутые к се-
редине XX века успехи позволили поверить, что инфекционные заболевания 
отступают и со временем будут полностью побеждены [53, 54, 101]. 

Последующие эпидемии и пандемии, особенно вызванные вирусом ВИЧ-
1, разрушили это убеждение и напомнили об угрозах, которые инфекционные 
заболевания продолжают представлять для здоровья человека. Во второй 
половине XX века начался значительный рост заболеваемости и смертности, 
трансграничное распространение инфекций и заражение людей во многих 
странах [3, 10, 11, 15, 16, 140, 148]. А в 2020 г., в случае с SARS-CoV-2, история 
повторилась на новом уровне, что в результате привело к крайне серьезным 
глобальным последствиям пандемии COVID-19 [233]. 

В настоящее время выделяется значительное число нозологических 
форм, относящихся к так называемым эмерджентным инфекциям – новым 
и возвращающимся инфекционным заболеваниям, которые являются причи-
ной значительной доли вспышек ранее не встречавшихся инфекционных за-
болеваний и тех, которые на протяжении веков преследовали человечество. К 
группе эмерджентных инфекций относятся главным образом различные зоо-
нозы и трансмиссивные болезни, новое распространение которых связывают с 
различными аспектами человеческой деятельности – миграциями, туризмом, 
вырубкой тропических лесов, прекращением вакцинации, использованием 
лечебных препаратов и инсектицидов, к которым у возбудителей и переносчи-
ков вырабатывается устойчивость и т.д. Большинство таких зоонозов переда-
ются от диких животных, в то время как другие возникают у домашних и сель-
скохозяйственных животных [134, 215, 237, 274]. Их возбудители передаются 
от животных к человеку при прямом контакте, воздушно-капельным путём, че-
рез воду, пищу, кровь, переносчиков или предметы обихода [206]. Независимо 
от происхождения инфекционного агента, для того, чтобы патоген закрепился 
в сообществе, он должен попасть в уязвимую группу населения, иметь спо-
собность передаваться от человека к человеку и вызывать заболевание [171]. 
Кроме того, в наши дни патогены с ранее характерным географическим рас-
пределением могут с большей лёгкостью проникать в новые регионы [191]. В 
значительной мере это относится к трансмиссивным патогенам, таким, напри-
мер, как вирусы денге и Западного Нила, которые распространяются в более 
высоких широтах из-за изменения климата и распространения переносчиков 
[58].

Новые эмерджентные инфекционные заболевания (EIDs) получили офи-
циальное признание в последние три десятилетия, хотя исторический взгляд 
показывает, что это явление, вероятно, было стойким, хотя и в значительной 
степени незамеченным на протяжении всей истории инфекционных болезней. 
С 1970-х годов было обнаружено более 40 новых эмерджентных инфекцион-
ных заболеваний [24, 45]. В 2007 г. Всемирная организация здравоохранения 
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(ВОЗ), направляющая и координирующая международную работу в области 
здравоохранения, в своем докладе предупредила, что новые инфекционные 
заболевания в настоящее время возникают с невиданной ранее скоростью 
[97]. Первой официально признанной новой инфекцией стал синдром приоб-
ретённого иммунодефицита (СПИД) в 1981 году (США), а в настоящее время 
СПИД носит на планете характер пандемии. Болезнь, вызванная вирусом Хен-
дра впервые появилась в 1994 г. (Австралия), инфекция вируса Нипах с высо-
ким уровнем смертности (40-75%) – в 1998 г. в Малайзии. Вспышка тяжелого 
острого респираторного синдрома, вызванного коронавирусом SARS-CoV-1, 
имела место в 2002-2003 гг. (первоначально в Азии), пандемия свиного грип-
па – в 2009 г., вспышка коронавируса ближневосточного респираторного син-
дрома вызванная MERS-CoV, – в 2012 г. в Джидде (Саудовская Аравия). Вме-
сте с этим – в настоящее время неоднократно регистрируется возрождение 
«старых» болезней: эпидемия болезни, вызванной вирусом Эбола в Западной 
Африке, – в 2013–2016 годах, эпидемия болезни, вызванной вирусом Зика. – в 
2013-2014 гг. в Океании, а в 2015 г. – в Америке (1,5 млн человек были инфици-
рованы только в Бразилии), лихорадка Западного Нила – впервые на юге Рос-
сии зарегистрирована в 1999 г., болезнь, вызванная вирусом Марбург (MVD), 
– вспышки в Руанде в 2024 г. и Танзании в 2025 г. [55, 263-265, 268].

Построение классификации для такого обширного перечня представляет 
сложную задачу в силу многообразия возбудителей, различий в экологии но-
сителей и переносчиков, механизмах передачи, патогенезе, тяжести течения 
болезней, различиях исходов. Анализ литературных данных показал, что при 
проведении классификации используются разнообразные подходы, напри-
мер, по степени новизны возбудителя или болезни [25, 177, 178], по путям вы-
явления инфекции [26, 27] и т.д. Но большинство исследователей делят эмер-
джентные болезни на две большие группы. 

Новые (возникающие, ВИЗ, emerging infectious diseases или EIDs) инфек-
ционные заболевания определяется как заболевания, вызванные возбудите-
лем, который ранее не наблюдался среди населения или географического ре-
гиона. Это инфекционные заболевания, заболеваемость которыми возрастает 
после первого появления (например, после преодоления межвидового барье-
ра) в новой популяции носителей – людей. 

Возвращающиеся (вновь возникающие, возрождающиеся, рецидивиру-
ющие) инфекции (re-emerging infectious diseases, REIDs) – болезни, заболева-
емость которыми возрастает в уже существующей популяции носителей в 
результате долгосрочных изменений эпидемиологических условий и может 
увеличиться в ближайшем будущем. То есть REIDs – инфекции, существовав-
шие среди людей ранее, но в последнее время обнаруживающие тенденцию 
к расширению нозоареала или увеличению заболеваемости населения в силу 
разных причин [239]. Так, например, возрождение туберкулеза во многом свя-
зано с пандемией СПИДа, или, например, рост заболеваемости инфекциями, 
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передающимися половым путём (ИППП), может быть связан с изменением 
образа жизни, притоком мигрантов из неблагополучных по этим инфекциям 
территорий [7, 21].

Следует отметить, что динамичный и сложный характер многих новых и 
рецидивирующих инфекций часто ставит под сомнение различия между но-
выми и вновь возникающими инфекциями, что заставляет различных экспер-
тов классифицировать их по-разному [71, 122, 176]. На национальных уровнях 
санитарные службы определяют свои перечни эмерджентных болезней. Вы-
явление и количественная оценка взаимосвязей между причинами вспышек 
эмерджентных заболеваний и их тяжестью имеет решающее значение для 
разработки целевых стратегий по надзору за этими заболеваниями и предот-
вращению вспышек [237].

Продолжающееся появление вспышек и эпидемий новых и рецидивиру-
ющих инфекционных заболеваний создаёт и будет создавать серьёзные про-
блемы для здравоохранения и фундаментальной науки. Примечательно, что 
некоторые инфекционные патогены, такие как вирусы гриппа, постоянно воз-
никают (новые генотипы) и вновь появляются (сезонный грипп) [3, 8, 10, 176, 
176, 233]. Новые инфекции, впервые возникающие в человеческой популяции, 
способны вызывать чрезвычайные эпидемические и эпизоотические ситуа-
ции, борьба с которыми на этапе их возникновения трудна или невозможна; 
мы пока мало знаем об огромном потенциале патогенности этих возбудите-
лей, особенно вирусной природы [1, 9, 12]. Экологический и климатический 
дисбаланс, мутации и другие факторы ведут к появлению новых патогенов, 
географическому расширению ареала уже известных болезней и расширению 
спектра их хозяев, среди которых вид Homo sapiens фигурирует все чаще. Их 
называют «дремлющим вулканом» [1, 2, 6, 10, 17, 22, 120]. 

Данные за последние 30-50 лет отражают различные степени появления 
и возрождения различных инфекционных заболеваний во всем мире (рису-
нок 1).

EIDs и REIDs существуют в большинстве регионов мира, многие с чётки-
ми и идентифицируемыми схемами передачи, которые обусловлены различ-
ными, зачастую сложными предикторами или факторами риска. Эти факторы 
способствуют возникновению и распространению EID и REID, позволяя ин-
фекционным агентам эволюционировать в подходящих экологических нишах, 
проникать в уязвимые организмы и приспосабливаться к ним, а также легче 
распространяться среди своих носителей.
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Рисунок 1 – Глобальные примеры возникающих и рецидивирующих инфекционных болезней, 
цит. из https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Glo-bal_Examples_of_Emerging_and_

Re-Emerging_Infectious_Diseases.jpg. Карта Anthony Fauci (NIAID – Национальный институт 
инфекционных заболеваний США) по состоянию на 14.11.2017, обновлена 30.04.2020 

(дата обращения: 10.09.2025)

В целом на основании литературных данных можно обозначить основные 
факторы, способствующие возникновению и распространению эмерджентных 
инфекций [10, 13, 19, 143, 144, 153, 170, 171, 177, 178, 228, 233] (рисунок 2):

-- социальные процессы (глобализация, рост численности населения, ста-
рение населения, урбанизация, перенаселённость в городах, торговля, между-
народные поездки, демография и поведение людей, технологии и промыш-
ленность, бедность и социальное неравенство, конфликты, миграция, война и 
голод, биотерроризм, изменения в обращении с пищевыми продуктами, тор-
говля дикими животными и их потребление, промышленное животноводство, 
нерациональное использование противомикробных препаратов, а также на-
рушение инфраструктуры и реализации мер общественного здравоохранения, 
таких как санитарные меры и программы вакцинации, отсутствие политиче-
ских мер и др.);
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Рисунок 2 – Факторы, способствующие возникновению и распространению EIDs и REIDs. 
(N. Spernovasilis et al., 2022 [233]).

-- климат и погода (например, болезни, передаваемые переносчиками, 
такими как комары (например, лихорадка Западного Нила), по мере потепле-
ния климата все дальше удаляются на север [29];
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-- экология – меняющиеся экосистемы, более активные контакты людей с 
носителями (дикие животные) и переносчиками (насекомые) микробов в при-
роде;

-- микробная адаптация – эволюция и изменение патогенности, виру-
лентности, инвазивности или резистентности микроорганизмов.

Этот перечень факторов определяет проблемы, на которые в первую 
очередь следует направить усилия и вмешательства. Помимо перечисленных, 
несомненно, имеют значение и другие факторы, способствующие возникно-
вению новых или возрождению известных инфекций. Особую озабоченность 
вызывают сложные проблемы, связанные с торговлей и потреблением мяса 
диких животных. Рынки, торгующие дикими и домашними животными, были 
вовлечены в передачу вирусов от животных человеку, включая герпесвирусы, 
вирусы гриппа, коронавирусы (SARS-CoV-1, MERS-CoV, SARS-CoV-2) и многие 
другие [66, 102, 227]. Так, в 2003 г. глобальная торговля домашними живот-
ными способствовала вспышке оспы обезьян (Mpox) в Соединенных Штатах, 
которой первоначально заразились люди, имевшие тесный контакт с луговы-
ми собачками, приобретенными в качестве домашних животных через обще-
го поставщика. Эпидемиологическое расследование показало происхождение 
этой вспышки от экзотического африканского вида грызунов, который передал 
вирус луговым собачкам во время транспортировки в США [209]. Не менее ак-
туальной проблемой сегодня является «обратная» ситуация – риск заражения 
инфекциями животных от человека с последующим укоренением возбудителя 
в популяциях животных. 

Таким образом, возникновение EIDs тесно связано с масштабами, темпа-
ми, интенсивностью и характером деятельности человека, а также с измене-
нием климата на планете, оказывающее, в свою очередь, глобальное влияние 
на экологию в целом [14, 22, 140, 177, 178, 234]. Взаимодействия «патоген – 
хозяин», которые способствуют возникновению инфекционных заболеваний, 
связаны с чрезвычайно сложными изменениями. Многие факторы, влияющие 
на возникновение эмерджентных заболеваний, в широком смысле можно раз-
делить на человеческие (рост населения, урбанизация, вторжение человека в 
места обитания диких животных, нелегальная торговля мясом диких живот-
ных, экономические, политические и социальные факторы), экологические 
(долгосрочное изменение климата, вырубка лесов, освоение новых земель) и 
вирусные (геномные изменения посредством рекомбинаций и мутаций) фак-
торы [71, 72, 140, 185, 233, 247].

Конкретные причины, приводящие к появлению или возвращению за-
болевания, могут быть идентифицированы практически во всех изученных 
случаях [178]. Важно отметить, что многие из них часто взаимосвязаны друг с 
другом, то есть имеет место комбинация различных факторов. Например, от-
сутствие политических действий часто приводит к срыву мер общественного 
здравоохранения. Экономическое развитие и землепользование могут быть 
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связаны с технологией и промышленностью, а также с изменением экосистем 
и формированием условий бедности. Следовательно, эффективные меропри-
ятия должны быть многоаспектными для достижения устойчивых изменений. 
Понимание переменных в динамическом балансе между окружающей средой, 
патогенами и хозяевами является важным при рассмотрении мер по борьбе со 
вспышками [114].

Сегодня в мире официально признано, что здоровье человека тесно свя-
зано с болезнями животных и состоянием окружающей среды [127, 218, 219]. 
Люди глубоко изменяют окружающую среду, оказывая огромную нагрузку на 
все компоненты природы. В дополнение к стрессу популяций диких животных, 
которые часто страдают от нескольких угроз одновременно (утрата среды оби-
тания, чрезмерная эксплуатация, загрязнение окружающей среды, биологиче-
ские инвазии, изменение климата и т. д.), усиление взаимодействия с людьми 
(прямо или косвенно через домашних и диких животных) усугубляют вероят-
ность передачи патогенов от животных к человеку, поэтому в последние де-
сятилетия неуклонно появляется поток новых вирусных патогенов [173, 275, 
276]. Кроме того, мы приближаемся к природе, разрушая целые ландшафты, 
эксплуатируя луга для животноводства, леса для древесины, горнодобываю-
щую промышленность (например, в Африке), пальмовые плантации (напри-
мер, в Юго-Восточной Азии) или интенсивное животноводство (например, в 
Южной Америке), а реки для получения энергии и воды. Люди делали это на 
протяжении многих столетий, но по мере того, как человеческая популяция 
росла и все больше вторгалась в среду обитания диких животных, передача 
патогенов человеку-хозяину ускорилась. Только в бассейнах Амазонки и Конго 
ежегодная добыча миллионов тонн мяса диких животных приводит к опусто-
шению лесов и подвергает людей контакту с дикой природой [186].

Растущая частота, с которой люди и домашние животные сталкиваются с 
дикой природой из-за таких видов деятельности, как изменение системы зем-
лепользования, животноводство, а также рынки и торговля живыми дикими 
животными, создала растущие возможности для распространения патогенов. 
Однако риск распространения патогенов от диких животных на популяции до-
машних животных и людей можно снизить, остановив вырубку и деградацию 
тропических и субтропических лесов, способствующих перемещению диких 
животных на новые места обитания и увеличивающих частоту контактов лю-
дей и домашних животных с дикой природой [52, 78, 86, 88, 137, 254]. Знание 
внечеловеческих резервуаров этих патогенов остается важным для понима-
ния эпидемиологии и потенциальных мер борьбы с этими зоонозными забо-
леваниями. В широком смысле патогены являются движущей силой эволюции 
многоклеточных животных, а некоторые из них, например малярия, оставили 
неизгладимый след в геноме человека [201]. 
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2.2. Эволюция и адаптация микробных патогенов

Причины более интенсивных изменений инфекционной патологии в 
сравнении с другими болезнями связаны с эволюций всего комплекса возбу-
дитель – окружающая среда – макроорганизм. Одним из важнейших событий, 
связанных с появлением новых вирусных заболеваний, являются генетические 
изменения возбудителя, которые позволяют ему закрепиться в новом виде-
хозяине, способном заражать людей и представлять угрозу для здоровья. Из-
вестно, что микробы эволюционируют в ответ на непрямое и прямое селек-
ционное давление в окружающей их среде так же, как и вся живая природа, 
но только более быстрыми темпами. Они претерпевают фенотипическую и 
генетическую трансформацию, влияющую на изменение патогенности, эф-
фективности защитных механизмов человека и резистентности к обычно при-
меняемым лекарственным препаратам. Свидетельством этой изменчивости 
является, например, смена антигенной структуры микроорганизмов, оказыва-
ющая влияние на характер и особенности течения инфекционного процесса. 
Примером может служить распространение в мире новых биотипов и серова-
риантов холерного вибриона, менингококка, стрептококка, общеизвестен по-
стоянный «дрейф» антигенной структуры вируса гриппа, арбовирусов. Появ-
ление микроорганизмов с измененными свойствами, как правило, приводит к 
распространению или возвращению инфекции [19, 20, 85].

Большинство важных вновь появляющихся возбудителей инфекционных 
заболеваний человека эволюционно появились очень давно, но выжили и со-
храняются благодаря адаптации к меняющимся человеческим популяциям и 
окружающей среде, измененной людьми. Это позволяет создавать новые ге-
нетические варианты с измененной трансмиссивностью, вирулентностью и 
способностью к переключению хозяина [143, 183]. 

Возможно, наиболее показательной новой/возвращающейся вирусной 
инфекцией человека является грипп, который с древних времен вызывает 
вспышки острых респираторных инфекций во всем мире. Возбудитель обла-
дает уникальными свойствами как респираторный патоген благодаря своей 
антигенной вариабельности. Появление у Vibrio cholerae О1 нового геновари-
анта El Tor, близкородственного штаммам из Бангладеш – GIRS-101 (2002) и M4 
(2008) – с наличием в профаге CTXφ гена ctxB холерного токсина классическо-
го биовара [18, 73], рассматривается как довольно быстрая эволюция генома 
возбудителя холеры El Tor связанная с началом седьмой пандемии [136, 194]. 
Примером эволюции патогена с последующей сменой основного переносчика, 
который в связи с глобальным потеплением и распространился на новые тер-
ритории, является возбудитель лихорадки чикунгунья (CHIKVD). В 2024 году в 
странах Америки (15), Азии (6), Африки (1) и Европы (1) было выявлено 620 000 
случаев заболевания CHIKVD и 213 случаев смерти [72]. Таким образом, при-
рода самогό болезнетворного микроба может измениться, в результате он 
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становится более трансмиссивным или патогенным. Например, скарлатина, 
еще одно заболевание, которое считалось почти искорененным к 1940-м го-
дам, вновь распространилось по всему миру. Причиной этого являются генные 
модификации возбудителя за счет горизонтального переноса генов, позволив-
шие бактериям образовывать высоковирулентные клоны [253]. 

Возможности эволюции/адаптации и, соответственно, изменения пато-
гена рассматриваются как потенциальные факторы, влияющие на дальнейшую 
межвидовую передачу патогена. В то время как большинство мутаций будут 
нейтральными или умеренно вредными для микроорганизма, некоторые 
дают преимущество в приспособлении к определенным условиям [105]. Для 
зоонозного вируса успешная репликация и передача у нового вида хозяина, 
вероятно, сопровождается отбором вирусных генотипов, которые влияют на 
вирулентность, включая связывание с рецептором, проникновение в клетку, 
взаимодействия с белками хозяина, выхода из клетки и модуляцию иммунных 
реакций. 

Способность патогена быстро адаптироваться и создавать генетически 
разнообразную популяцию считается критической как для выживания патоге-
на, сталкивающегося с целым рядом селективных воздействий, так и для его 
способности к постоянной передаче [50]. Так, в настоящее время учёные схо-
дятся во мнении, что штаммы вируса иммунодефицита человека первой груп-
пы (ВИЧ-1) пандемической подгруппы M и эпидемической подгруппы O фило-
генетически тесно связаны с вирусами иммунодефицита обезьян (SIV, ВИО), 
эндемичными для диких популяций шимпанзе (SIVcpz), либо горилл (SIVgor), 
обитающих в лесах Западной и Центральной Африки. После соответствующих 
мутаций эти штаммы (способные заражать человека и индуцировать синтез 
иммуноглобулинов, но не способные передаваться между людьми) получили 
возможность уверенно распространяться от человека к человеку, результатом 
этого и стала настоящая пандемия ВИЧ [84, 172, 217].

Новые генетические варианты могут демонстрировать лучшую выжива-
емость в окружающей среде, требуют меньшей дозы вируса для инициации 
продуктивной инфекции у вновь инфицированного индивидуума, демонстри-
руют повышенное сродство к рецепторам клеток человека или лучше избегают 
факторы врожденного или приобретенного иммунитета через антагонистиче-
ские механизмы или через выбранные вариации поверхностных эпитопов. Та-
кие изменения обычно наблюдались во время вспышек зоонозов у людей, в 
том числе во время вспышки EBOV в Западной Африке в 2013-2016 годах, и с 
появлением новых, более трансмиссивных «вызывающих беспокойство вари-
антов» во время пандемии COVID-19, включая варианты и субварианты «дель-
та», «омикрон» и другие [39, 118, 138, 188].

Вирусы, которые эволюционировали, чтобы быть высоко адаптированны-
ми к людям, такие как вирус кори – Morbillivirus hominis (MeV) или measles virus 
(MV) семейства Paramyxoviridae – более стабильны на геномном уровне. MeV 
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хорошо оптимизирован для использования человека в качестве естественного 
и окончательного хозяина. Однако это не означает, что вирусную эволюцию 
нельзя наблюдать внутри самого хозяина [100]. Действительно, когда MeV В 
достигает ЦНС и провоцирует либо коревой энцефалит с включением тельца 
(MIBE) у пациентов с иммунодефицитом, либо подострый склерозирующий 
панэнцефалит (SSPE) – редкие, но летальные осложнения кори, – данные сек-
венирования свидетельствуют о мутациях в вирусном матриксе, связывающих 
рецепторы. Нарушение регуляции комплекса вирусного слияния, включающе-
го F и белок, связывающий рецептор, H, позволяет вирусу распространяться в 
ткани головного мозга. Изучение мутации белка MeV F L454W помогло лучше 
понять эволюцию MeV, действительно, было показано, что эта мутация явля-
ется отличительным признаком адаптации вируса кори к ткани мозга человека 
[37, 166, 167, 169].

Что касается факторов хозяина, то у последнего существуют физиоло-
гические, иммунологические и генетические факторы, которые могут значи-
тельно влиять на вероятность возникновения и характер распространения ин-
фекции. Достижения в геномике за последние десятилетия подтвердили, что 
генетические факторы хозяина могут определять проявления инфекции [100]. 
Так, избыточная или недостаточная экспрессия клеточных рецепторов может 
серьезно повлиять на способность заражения патогенов, зависящих от этих ре-
цепторов. Это относится, например, к гену β-хемокинового корецептора CCR5, 
используемому ВИЧ-1 для слияния с клеткой. Особи, у которых наблюдается 
гомозиготная делеция в этом гене длиной 32 п.н. (мутация дельта 32), пре-
пятствуют проникновению вируса в CD4+ T-лимфоциты, тем самым придавая 
устойчивость к большинству (98 %) штаммов ВИЧ-1 (вирусам R5, использую-
щим для слияния с клеткой CCR5-корецептор) [165].

Воздействие эволюции на инфекционную патологию многогранно. Все 
основные составляющие компоненты эпидемического процесса, такие как воз-
будитель, человеческая популяция, окружающая среда, в равной степени пре-
терпевают эволюционные изменения [15]. По-видимому, следует согласиться 
с высказыванием великого русско-американского биолога-эволюциониста, 
работавшего с 1924 г. по 1927 г. на кафедре генетики Ленинградского универ-
ситета, основателя эволюционной генетики Феодосия Григорьевича Добржан-
ского: «Ничто в биологии не имеет смысла, кроме как в свете эволюции» [91]. 

2.3. Зоонозы как источник новых инфекций для человека

Зоонозы можно разделить на три отдельные категории: (а) эндемичес
кие зоонозы, которые широко распространены и поражают как людей, так и 
животных, например, бруцеллёз и бешенство [127], (б) эпидемические зоо-
нозы, которые имеют спорадическое временное и пространственное распро-
странение, например, пандемия гриппа H1N1 в 2009 году, и (в) новые и вновь 
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возникающие зоонозы, которые уже существовали, но сейчас быстро распро-
страняются, например, оспа обезьян [31, 32]. Фактически подавляющее боль-
шинство (примерно 75 %) EIDs представляют собой зоонозы, вызванные пато-
геном животного, которое преодолело видовой барьер и поразило человека 
[100]. Например, доказано, что ВИЧ был занесен в человеческую популяцию 
от нечеловеческих приматов ещё в 1920-х годах или даже раньше в результате 
преодоления межвидового барьера [217].

Передача патогенов между различными видами – это экологическое 
явление, известное как «скачок хозяина», «межвидовая передача», «зооноз-
ный перенос», «вторичный перенос патогена» или «зоонозный перелив» [157, 
203]. Это межвидовая передача паразита в популяцию хозяина, ранее не ин-
фицированную [203, 260]. В противоположной ситуации передача возбудите-
ля от человека дикой природе называется «обратным потоком» [193]. Как и в 
случаях с возникающими зоонозными инфекциями человека, биологические 
инвазии животных и растений, опосредованные людьми, экспоненциально 
растут во всем мире [49, 103, 189, 220]. Наконец, понятие «горизонтальный 
перенос вируса» относится к передаче возбудителей между разными видами, 
включая организмы разных биологических царств [92].

Зоонозы существовали всегда, но их частота и географическое распро-
странение увеличиваются. Исследование K.E. Jones (2008) показало, что число 
зоонозов росло по всей планете в последние десятилетия, увеличивая вероят-
ность эпидемий и пандемий среди человеческой популяции [134]. Зоонозная 
передача инфекций – сложное явление. Этому способствует множество фак-
торов, включая внутренние характеристики и отношения между хозяином и 
патогеном, их общей средой обитания, филогенетическое расстояние между 
видами, а также потенциальные межвидовые взаимодействия и факторы 
окружающей среды, такие как изменения в экологии среды обитания живот-
ных-резервуаров или переносчиков возбудителя [112, 193, 204]. Новые инфек-
ционные заболевания возникают, прежде всего, в результате новых взаимо-
действий между популяциями хозяев и патогенами [97, 160, 233].

Общим для всех вспышек возникающих заболеваний является то, что они 
инициируются единичной передачей и множественными побочными событи-
ями, за которыми следует локальная передача от человека к человеку, которая 
иногда может привести к более широкому распространению инфекции. Кри-
тический шаг в появлении нового эпидемического или пандемического вирус-
ного патогена происходит после того, как он заражает первоначального вто-
ричного хозяина, а затем успешно передается дальше, вызывая вспышечную 
цепочку передачи внутри этой новой популяции хозяина. Хотя многие вирусы 
заражают новых или альтернативных хозяев, лишь немногим удается осуще-
ствить этот переход, причины которого во многих случаях неясны и требуют 
изучения. 
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В любом случае зоонозного распространения будет существовать хозя-
ин-источник (который выделяет патоген), хозяин-реципиент (который заража-
ется патогеном) и в некоторых случаях, промежуточный хозяин, который обе-
спечивает передачу патогена между видами. 

Большинство зоонозных вирусов не передаются легко от человека к че-
ловеку, в этом контексте людей можно назвать тупиковыми хозяевами [61]. На 
биологическом уровне зоонозный потенциал вируса или любого инфекцион-
ного патогена, не относящегося к человеку, определяется способностью возбу-
дителя преодолевать ряд барьеров на пути передачи и заражения, известных 
как видовые барьеры. Эти барьеры можно разделить на межвидовые, внутри-
человеческие и межчеловеческие. Межвидовой барьер определяет уровень и 
характер воздействия зоонозных возбудителей, внутренний внутричеловече-
ский барьер касается способности патогена пережить иммунный ответ хозя-
ина и впоследствии продуктивно заразить человека-хозяина, и, наконец, ба-
рьер между людьми отражает способность патогена эффективно передаваться 
между людьми и, следовательно, создавать цепи передачи, которые могут 
привести к вспышкам, эпидемиям или даже пандемиям [100, 112, 124, 203, 
171, 204]. Глобальные изменения в мире способствуют повышению рисков та-
кой передачи [43]. Например, вирус иммунодефицита обезьян (SIV) регулярно 
заражал отдельных людей в Центральной и Восточной Африке на протяжении 
сотен лет, но так и не утвердился в качестве трансмиссивного заболевания че-
ловека, которое мы теперь знаем, как синдром приобретенного иммунодефи-
цита (СПИД). Устойчивая передача лентивируса от человека к человеку произо-
шла только во второй половине двадцатого века, такой выход из зоонозного 
резервуара произошел по крайней мере два раза, что привело к появлению 
такого же количества различных линий ВИЧ сегодня [192, 217]. 

Большинство зоонозов происходят от диких животных, тогда как другие 
происходят от домашних животных [134, 238, 274]. Они передаются от жи-
вотных к человеку при прямом контакте, воздушно-капельным путем, водой, 
пищей, фомитами (любыми предметами или субстанциями, которые содер-
жат на себе патогенные микроорганизмы, при соприкосновении с которыми 
возникает риск заражения) или переносчиками [206]. Дикие животные явля-
ются носителями обширного резервуара патогенов [160]. Например, считает-
ся, что млекопитающие в совокупности содержат по меньшей мере 320 000 
неоткрытых вирусов. Аналогичным образом, от 88 до 98 % видов грибов до 
сих пор неизвестны науке. Инвазивные патогенные микроорганизмы состав-
ляют лишь небольшую часть из всех тысяч чужеродных видов, которые в на-
стоящее время существуют где-то на земном шаре, многие из которых в случае 
их распространения на новые территории смогут оказывать разрушительное 
воздействие на биоразнообразие, функционирование экосистем, а также на 
здоровье человека и экономику [220]. По-прежнему трудно выявить истинные 
резервуары в природных системах, и, кроме того, наши знания о вирусах, за-
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ражающих различные виды и популяции животных, в последние годы быстро 
меняются, но у нас пока мало информации о вероятности заражения человека 
для большинства вирусов. Однако у нас есть чёткие примеры новых вирусов, 
которые вызывают мало заболеваний в своих резервуарах животных, но явля-
ются патогенными при передаче новым хозяевам, вызывая заболевания у лю-
дей (птичий грипп А (IAV) H5N1 [249], SARS, MERS, Нипах, Хендра) [65, 74, 110, 
162, 203, 210, 230]. Другие примеры новых зоонозов включают СПИД (AIDS) 
[43, 109] и в последнее время родственный вирус SARS-CoV-2, вызвавший пан-
демию COVID-19 [128, 157, 199, 282].   

Патогены, способные поражать многие виды животных, эволюционно 
адаптированы к использованию различных клеточных механизмов для своего 
размножения и, таким образом, могут с большей вероятностью расширять/ 
менять ареал своих хозяев [16, 28, 93, 196, 274].

Эффективный контроль возникающих зоонозных инфекций особенно 
сложен, поскольку распознавание нового зоонозного заболевания часто не 
происходит до тех пор, пока не начнётся крупная вспышка [272]. Практически 
невозможно воздействовать на эволюционные процессы, идущие в природ-
ных экосистемах. Нельзя предотвратить там развитие эпизоотий и вспышек. 
Но можно и нужно снижать последствия чрезвычайных ситуаций путём гра-
мотного составления прогнозов и заблаговременной подготовки. А это воз-
можно лишь при проведении комплексных фундаментальных исследований и 
практических организационных мероприятий [10]. 

Таким образом, зоонозные вирусы следуют различным стратегиям за-
ражения человека либо напрямую, либо путем адаптации у животных-резер-
вуаров. По данным литературы, с 1980 г. было обнаружено, что только 87 из 
1399 человеческих патогенов непосредственно заражают человека, тогда как 
большинство из них первоначально заражают других восприимчивых живот-
ных, которые в дальнейшем передают инфекцию людям, в особенности это 
свойственно вирусам летучих мышей [223, 275, 276]. 

Летучие мыши как источник новых патогенов
Млекопитающие отряда рукокрылых (Chiroptera) являются источниками 

высокого вирусного разнообразия, известных зоонозных вирусов по всему 
миру и важными резервуарными хозяевами для новых и возвращающихся ви-
русов с высоким риском межвидового распространения [44, 57, 90, 169, 160, 
238]. В 2020 году несколько групп исследователей сообщили об обнаружении 
штаммов вирусов, родственных SARS-CoV-2, у подковоносых летучих мышей. 
В Камбодже коронавирус был обнаружен у двух особей подковоноса Шамела 
(Rhinolophus shameli), пойманных на севере страны в 2010 году и впоследствии 
замороженных. Другая группа обнаружила вирус Rc-o319, идентичный SARS-
CoV-2 на 81%, у эндемичного японского подковоноса (Rhinolophus cornutus), 
пойманного в 2013 году [229]. Эти данные указывают на то, насколько обши-
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рен может быть естественный резервуар (летучие мыши) потенциально пато-
генных для человека коронавирусов. 

Причины, лежащие в основе высокого вирусного разнообразия у лету-
чих мышей, являются предметом научных дискуссий. Ученые предполагают, 
что полёт, присущий всем летучим мышам, является важным фактором отбора 
для сосуществования с вирусами за счет повышения метаболизма и темпера-
туру тела, аналогично лихорадочной реакции у других млекопитающих [51]. 

Около 1400 различных видов летучих мышей составляют пятую часть 
всего видового многообразия млекопитающих [57]. В природе летучие мыши 
являются естественными резервуарами для более чем 200 разных вирусов 
[98]. Многие из этих вирусов обладают чрезвычайно высоким пандемическим 
потенциалом для других животных, включая человека. Примерами могут слу-
жить известные человеческие патогены, такие как вирус бешенства, MERS, 
SARS-CoV-1, SARS-CoV-2, вирус Марбург, вирус чикунгунья, вирус японского эн-
цефалита, вирусы Нипах и Хендра, вирусы лихорадки долины Рифт и Hantaan 
семейства Bunyaviridae, вирусы семейства Herpesviridae (включая цитомегало-
вирус, CMV), и это лишь некоторые из них, однако истинное разнообразие ко-
ронавирусов и других вирусов летучих мышей, вероятно, намного больше [44, 
57, 75, 76, 106, 121, 150, 162, 163, 213, 246]. 

В подавляющем большинстве случаев вирусные инфекции у рукокрылых 
протекают бессимптомно, не причиняя им видимого вреда. У летучих мышей 
есть системы противовирусной защиты, которые препятствуют развитию забо-
левания [51, 190]. Кроме этого, миллионы лет совместной эволюции вирусов 
и их летучих хозяев наделили последних исключительной иммунотолерантно-
стью. Совместная эволюция рукокрылых с вирусами привела к адаптации их 
иммунной системы, которая, как оказалось, настроена не на тотальное уничто-
жение вируса, а на эффективное сдерживание его развития в организме [51]. 

Однако как правило, способность вирусов, полученных (переданных) от 
летучих мышей, распространяться от человека к человеку остается довольно 
низкой: R0 составляет менее 1 по сравнению с некоторыми другими зооноз-
ными вирусами, такими как вирусы гриппа или SARS-CoV-2, которые регулярно 
показывают R0 выше 5. Вероятно, низкая способность ряда вирусов (напри-
мер, птичий грипп H5N1, Hendra) распространяться в человеческой популяции 
связана с относительно недавней адаптацией к человеку [87]. Для сравнения, 
вирус кори (МэВ) является эталоном среди вирусов с точки зрения высокой 
межчеловеческой передачи с R0, близким в среднем к 18, что подтверждает 
его эффективную и давнюю адаптацию к человеку [115].

Некоторые важные характеристики летучих мышей связаны с их ролью в 
сохранении и передаче вирусов. Многие виды летучих мышей живут колони-
ями с очень высокой плотностью, что связано с их способностью эффективно 
передавать вирусы между особями, находящимися в непосредственной близо-
сти [51, 57, 213]. Летучие мыши очень многочисленны (более 50 родов и более 
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400 видов), разнообразны и географически широко рассредоточены [245]. Это 
делает их исключительно подходящими хозяевами вирусов и других возбуди-
телей инфекционных болезней [57]. Летучие мыши эволюционировали очень 
рано, но изменились относительно мало по сравнению с млекопитающими 
других таксонов [125]. Анализ 17 ядерных генов датировал происхождение 
рукокрылых эоценовым периодом (52–50 миллионов лет назад), совпавшим 
со значительным повышением глобальной температуры на Земле [244]. Соот-
ветственно, древнее происхождение некоторых зоонозных вирусов, сохранив-
шихся у летучих мышей, таких как генипавирусы [113], лиссавирусы [41, 222], 
предполагает длительную историю совместного видообразования – коэволю-
ция многих вирусов и летучих мышей (10-40 лет), стайное поведение – могут 
способствовать сохранению вирусов и значительно увеличить потенциал для 
внутри- и межвидовой передачи [57, 238].

Нет никаких сомнений, что вспышки заболеваний человека, вызванные 
распространением вирусов летучих мышей, будут продолжать случаться и в 
будущем. 

2.4. Возникновение новых эпидемических зоонозов

ВИЧ (HIV). В июне 1981 года Центры по контролю и профилактике забо-
леваний США сообщили о редкой форме пневмонии у 5 молодых мужчин-ге-
ев в Калифорнии, которые проходили лечение от подтверждённой биопсией 
пневмонии, вызванной Pneumocystis carinii. Их болезни и смерти ознаменова-
ли мрачный рассвет признания СПИДа. Пандемия ВИЧ/СПИДа продолжается 
уже более четырех десятилетий, и около 41 миллиона человек погибли [46, 
48]. Так, только в 2025 году (на 06.09.2025 года) от ВИЧ/СПИДа в мире уже по-
гибли 1  143  600 человек, а количество людей на планете, инфицированных 
ВИЧ, составило 46 685 000 [277].

Вирусы иммунодефицита человека (ВИЧ) – это две группы лентивирусов 
(ВИЧ-1 и ВИЧ-2), которые поражают людей. Они вызывают синдром приобре-
тённого иммунодефицита (СПИД), при котором прогрессирующий отказ им-
мунной системы позволяет развиваться опасным для жизни оппортунистиче-
ским инфекциям и онкологическим заболеваниям. Существует ряд родствен-
ных штаммов ВИЧ-1: штамм подгруппы М распространился по всему миру и 
вызвал пандемию, а штамм подгруппы O широко распространился в Централь-
ной Африке, в то время как другие подгруппы ВИЧ-1 (N и P), скорее всего, пред-
ставляют собой побочные инфекции с ограниченным распространением [217, 
256]. Причины появления и механизмы реализации возможности передачи 
вируса между людьми и возникновения этой пандемии продолжают активно 
анализироваться во всём мире.

Межвидовая передача и генетическая рекомбинация. Предковыми ви-
русами, которые в конечном итоге привели к возникновению ВИЧ, были рас-
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пространенные и хорошо изученные вирусы иммунодефицита обезьян (SIV) у 
обезьян Старого Света, которые заражали этих животных в течение миллионов 
лет и в настоящее время в основном связаны с незначительным заболеванием 
или его отсутствием [108, 172]. Было идентифицировано по меньшей мере че-
тыре штамма ВИЧ-1, каждый из которых представляет собой единичный пере-
нос либо от шимпанзе (штаммы M и N из SIVcpz), либо от горилл (штаммы O 
и P из SIVgor) [84]. Штамм М (основной) является пандемическим штаммом и 
ответственен за более чем 98% инфекций человека [217].

По-видимому, у обезьян Старого Света существует множество штаммов 
SIV. Штамм ВИЧ-1 М вызвал глобальную пандемию, а штамм О стал причиной 
заражения сотен тысяч людей в Центральной Африке. Источники распростра-
нения лентивирусов от других обезьян (ВИЧ-2) при ограниченных вспышках за-
ражают меньше людей. Этот сложный генетический фон ВИЧ показывает, что 
появление широко устойчивых эпидемических или пандемических лентивиру-
сов приматов у людей представляет собой трудный процесс, который удалось 
осуществить только штаммам M и O.

Адаптация внутри промежуточных хозяев. Генетические изменения и 
комбинации последовательностей, которые позволили успешную репликацию 
и распространение у людей, были приобретены в результате сложных реком-
бинаций, перестроек и приобретения генов, а также точечных мутаций. Пред-
полагается, что генетическая изменчивость обусловлена склонностью к ошиб-
кам и рекомбинации вирусной обратной транскриптазы и РНК-полимеразы, 
которая продуцирует вирусную РНК из интегрированной кДНК [217, 256]. 

Взаимодействие с клеточными факторами хозяина. Таким образом, 
появление ВИЧ у людей из исходных резервуаров у обезьян потребовало двух 
или трех переносов от хозяина. Каждый из этих шагов включал в себя множе-
ство барьеров хозяина на клеточном уровне, которые вирусу необходимо было 
преодолеть, прежде чем стала возможной эффективная репликация и распро-
странение среди людей [261]. Каждый появившийся штамм, по-видимому, 
преодолел барьер между обезьянами и людьми, получив адаптивные изме-
нения в промежуточных хозяевах, что позволило вирусу сделать возможным 
успешное распространение среди людей. Однако вполне вероятно, что из-
менения в демографии и поведении населения привели к распространению 
вируса штамма М из мест появления в Центральной Африке в остальной мир 
в конце 1970-х и начале 1980-х годов [256]. Оба типа ВИЧ являются резуль-
татом множественной межвидовой передачи вирусов иммунодефицита обе-
зьян (SIV), которые естественным образом заражают африканских приматов. 
В результате большинства этих передач появились вирусы, которые распро-
странялись среди людей лишь в ограниченной степени. Однако один случай 
передачи, связанный с SIVcpz от шимпанзе на юго-востоке Камеруна, привел к 
возникновению ВИЧ-1 группы М. Отслеживание генетических изменений, про-
изошедших при скрещивании SIV от обезьяны к человекообразным обезьянам 
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и от обезьяны к человеку, обеспечивает новую основу для изучения возмож-
ностей успешной смены хозяина и оценки будущего зоонозного риска [192, 
217, 224]. 

Вирус гриппа – Influenza A virus (IAV). Среди вирусов, вызывающих внеш-
татные эпидемические ситуации, наиболее опасными могут быть новые пан-
демические вирусы рода Alphainfluenzavirus вида Influenza A virus [8, 64, 82, 
129, 176, 195, 212, 243]. IAV – это патоген со штаммами, которые инфицируют 
птиц и некоторых млекопитающих, вызывают сезонный грипп у людей и вы-
зывают все пандемии гриппа [129]. Млекопитающие, у которых циркулируют 
различные штаммы IAV с устойчивой передачей, – это летучие мыши, свиньи, 
лошади и собаки, некоторые другие млекопитающие могут иногда заражать-
ся [212, 214]. Считается, что все вирусы гриппа A, вызывающие вспышки или 
пандемии среди людей с 1900-х годов, произошли от штаммов, циркулирую-
щих среди диких водоплавающих птиц, в результате рекомбинации с другими 
штаммами гриппа [242]. Возможно, что свиньи могут выступать в качестве про-
межуточного хозяина для реассортации [95].

Пандемии гриппа А обусловлены измененными штаммами, и их появле-
ние трудно предугадать [6, 8, 175, 177, 257-259]. Так, за последние 110 лет по-
томки вируса А пандемии гриппа H1N1 1918-1990 гг. («испанки») непрерывно 
эволюционировали путем антигенного дрейфа, внутриподтипной реассорта-
ции и антигенного шифта. Последний привел к пандемиям азиатского гриппа 
H2N2 в 1957 г. и гонконгского гриппа в 1968 г. В 21-м веке штамм гриппа H1N1 
(с тех пор получивший название «H1N1pdm09») сильно отличался по антиген-
ным свойствам от предыдущих штаммов H1N1, что привело к пандемии в 2009 
году. Из-за его близкого сходства с некоторыми штаммами, циркулирующими 
среди свиней, он стал известен как «свиной грипп» [36, 62, 69, 163, 176]. Таким 
образом, предковый вирус, ставший причиной пандемий «испанки» в 1918 г., 
азиатского гриппа 1957 г. и гонконгского гриппа H3N2 1968 г., продолжает под-
держиваться в природном резервуаре и будет поддерживаться еще неограни-
ченно долго. 

При рекомбинации между штаммами или мутациях птичий штамм, кото-
рый пока практически не поражает людей, может приобрести характеристики, 
которые позволят ему заражать людей и передаваться от человека к человеку 
– это так называемое зоонозное событие [59, 63]. Например, мутация G186V в 
гемагглютинине (HA) считается адаптацией птичьего гриппа H7 к подтипу, ко-
торый может распознавать рецепторы человека [94, 277]. Было показано, что 
мутация R292K в нейраминидазе (NA) способствует развитию резистентности 
к осельтамивиру, обычно используемому для лечения гриппа [200]. Другие ис-
следования показали, что замена E627K в белке полимеразы PB2 ответственна 
за увеличение диапазона хозяев птичьего IAV, способствуя репликации вируса 
в респираторных эпителиальных клетках человека, в том числе клетках нижних 
дыхательных путей [40]. 
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В 1997 и 2003 годах в Азии появился новый вирус гриппа А подтипа H5N1, 
который передаётся непосредственно от птиц человеку с большим количе-
ством летальных исходов (более половины случаев) и, по мнению специали-
стов, обладает высоким пандемическим потенциалом [152, 212, 270]. Послед-
ний (на август 2025 г.) случай заражения человека вирусом гриппа А подтипа 
H5N1 – подтвержденный 2 апреля 2025 года летальный случай заражения ви-
русом гриппа A(H5N1) ребёнка в Мексике [266]. В период с января 2022 года по 
февраль 2025 года в различных регионах Мексики было зарегистрировано 75 
вспышек A(H5N1) среди домашней птицы, в том числе один случай в зоопарке 
штата, где проживал заболевший [266].

Хотя вирусы H5N1 редко адаптируются к людям, однако если они эво-
люционируют и начнут распознавать сиалированные гликановые рецепторы у 
людей (рецепторы человеческого типа), то могут приобрести способность часто 
заражать людей и, возможно, передаваться от человека к человеку [152, 212]. 
С начала 2022 года в США у диких водоплавающих птиц и домашней птицы 
по всей стране были зарегистрированы случаи заражения высокопатогенным 
вирусом птичьего гриппа (HPAI) H5N1 с распространением на несколько видов 
млекопитающих [202, 212]. В марте 2024 года клада 2.3.4.4b HPAIV H5N1 была 
впервые обнаружена у молочных коров в Техасе, США, и продолжает циркули-
ровать на молочных фермах в нескольких штатах, 68 человек заразились от ко-
ров [273]. В настоящее время не зарегистрировано ни одного случая передачи 
H5N1 от человека к человеку: случаи птичьего гриппа у людей были связаны 
с тесным контактом с заражённой средой, а также с заражёнными птицами 
(в том числе домашней птицей), молочными коровами и другими животными 
[212]. По состоянию на конец 2024 года в популяциях диких птиц преобладают 
два особенно опасных штамма IAV – H5N1 и H7N9 оба они передались людям 
и вызывают инфекции с высоким уровнем смертности. 

Поскольку почти все известные подтипы гриппа А (кроме гриппа летучих 
мышей) существуют в водоёмах для водоплавающих птиц, грипп не является 
искореняемой болезнью, профилактика и контроль – единственные реали-
стичные цели [257-259]. Результаты недавних исследований показывают, на-
сколько легко этот вирус может эволюционировать, чтобы распознавать ре-
цепторы человеческого типа [152, 212]. Риск возникновения пандемии H5N1 
среди людей растёт [30, 109, 274]. Эксперты считают, что для контроля над ви-
русом, выявления или предотвращения его мутации и прямого заражения лю-
дей, а также для предотвращения глобальной вспышки необходимо тщатель-
но отслеживать случаи заражения животных [212]. Отслеживание изменений в 
специфичности рецепторов имеет решающее значение, поскольку связывание 
с рецепторами является ключевым шагом на пути к передаче вируса [152]. 

Учитывая периодичность пандемий гриппа А, системы здравоохранения 
должны постоянно готовиться к возможным глобальным вспышкам в ближай-
шем будущем [1, 8, 11, 12, 15, 16, 19, 20, 23, 24, 259]. 
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Генипавирусы. Вирус Нипах (NiV) – переносимый летучими мышами зо-
онозный вирус, с 1998 года вызывающий вирусную инфекцию Нипах у людей 
и других животных, заболевание с очень высоким уровнем смертности (41–
75%). Вызывает почти ежегодные вспышки смертельного энцефалита у людей 
в Южной и Восточной Азии – одном из самых густонаселенных регионов на 
Земле [34, 76, 223]. Из-за отсутствия вакцин и эффективных противовирусных 
препаратов энцефалит Нипах представляет большую угрозу для здоровья на-
селения. NiV следует довольно распространённой в природе стратегии зараже-
ния человека путём промежуточной адаптации у животных-резервуаров [223]. 
Фруктовые летучие лисицы рода Pteropus являются естественным хозяином и 
резервуаром вируса Нипах. Во время вспышки в Малайзии инфекция переда-
валась от летучих мышей свиньям (хозяин-посредник), а затем от свиней к че-
ловеку [223]. Хотя энцефалит и поражение ЦНС в первую очередь ответствен-
ны за смертельное клиническое заболевание у людей, у свиней наблюдаются 
в основном респираторные симптомы [75, 76, 100, 110].

В Бангладеш передача инфекции происходит от летучих лисиц непосред-
ственно людям, при этом регистрируется ещё более высокий уровень смерт-
ности [158]. Два смертельных случая тяжёлой вирусной инфекции Нипах заре-
гистрированы в Бангладеш в январе и феврале 2024 года. В анамнезе у пациен-
тов было регулярное употребление сырого сока финиковой пальмы, который 
был контаминирован NiV через мочу и экскременты летучих лисиц [271]. С 17 
мая по 12 июня 2025 года в Индии зарегистрировано четыре подтверждён-
ных случая заражения NiV, в том числе два смертельных [266]. В отсутствие ли-
цензированной вакцины и лечения усилия органов здравоохранения должны 
быть сосредоточены на повышении осведомленности о факторах риска и обе-
спечении профилактических мер для снижения воздействия вируса, а также на 
раннем выявлении случаев заболевания [266].

Антигенная, серологическая и молекулярная характеристика этого вируса 
показала перекрестную реакцию с антителами к вирусу Хендра (HeV), другому 
представителю рода Henipavirus [155, 223]. Важной характеристикой NiV явля-
ется его широкий клеточный тропизм, в том числе к клеткам человека. Эфрины 
B2 и B3 были идентифицированы как основные рецепторы вируса Нипах [34, 
56, 83, 180, 280]. Подтипы эфринов имеют сложное распределение экспрессии 
по всему телу, при этом B3 особенно активно экспрессируется в некоторых об-
ластях переднего мозга. В случаях заражения NiV у людей тяжесть респиратор-
ных симптомов может различаться, но указывается на важную роль респира-
торных секретов в передаче NiV от человека к человеку [158]. Вырубка лесов 
была признана ключевым фактором вспышки NiV в Малайзии в 1998–1999 
годах, поскольку она увеличила количество контактов людей с летучими мы-
шами, заражёнными вирусом [75, 208]. Серьезные климатические изменения 
также сыграли роль в возникновении вспышек вируса Нипах в Бангладеш и 
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Индии, когда наблюдались экстремальные температуры и участились случаи 
засухи, связанные с явлением Эль-Ниньо [208]. 

Генипавирусы. Вирус Хендра (Hendra henipavirus, HeV) – зоонозный ви-
рус, встречающийся исключительно в Австралии с 1994 года. Это еще один 
вирус, переносимый летучими мышами, который передается домашним 
животным, в данном случае лошадям, а затем и людям с высоким уровнем 
смертности 50-75% [163]. Резервуаром вируса Хендра являются четыре вида 
летучих мышей из рода Pteropus, обитающих в Австралии. [96, 163]. Эфрин B2 
был идентифицирован как основной рецептор для генипавирусов [149]. HeV 
тесно связан с зоонозным генипавирусом Нипах, который также является ви-
русом летучих мышей. HeV мутирует – в 2021 году у двух видов летучих лисиц 
в Австралии был выявлен новый вариант вируса Хендра под названием «вирус 
Хендра генотип 2» (HeV-g2), он имеет 84% гомологии последовательности с 
другими опубликованными геномами вируса Хендра. Этот вариант был выяв-
лен как минимум у двух лошадей, у которых были признаки заражения виру-
сом Хендра [38].

Вызывает озабоченность доказанная способность генипавирусов вы-
зывать эпидемические вспышки с высоким уровнем смертности, что делает 
необходимым разработку новых подходов для выявления территорий, под-
верженных риску возникновения новых инфекционных заболеваний. Одно из 
таких направлений заключается в моделировании экологической ниши возбу-
дителя и его резервуарного хозяина с использованием климатических данных 
для прогнозирования их географического распространения [99]. 

Коронавирусы SARS-CoV, MERS-CoV и SARS-CoV-2 (вызывающие заболева-
ния SARS, MERS и COVID-19 соответственно) представляют собой примеры того, 
как вирусы могут переходить от животных к человеку, приобретать способность 
распространяться от человека к человеку, а затем с огромной скоростью распро-
страняться по всему земному шару в результате авиаперелетов. Эти три вируса, 
которые вызывают тяжелые респираторные заболевания и могут быть смер-
тельными, возникли у летучих мышей и передались человечеству в результате 
тесного контакта с промежуточным животным [151]. SARS (ТОРС) возник в Китае 
в 2002 году, MERS – на Аравийском полуострове в 2015 г., а COVID-19 – в Ухане, 
Китай, в конце 2019 г. 

Тяжелый острый респираторный синдром (SARS) – вирусное респира-
торное заболевание зоонозного происхождения, вызываемое вирусом SARS-
CoV-1, первым идентифицированным штаммом коронавируса, родственным 
атипичной пневмонии [35]. Первые известные случаи произошли в китайской 
провинции Гуандун в ноябре 2002 г., и синдром стал причиной вспышки ати-
пичной пневмонии в 2002-2004 гг. В 2010-х годах китайские ученые просле-
дили путь заражения вирусом через азиатских пальмовых циветт до летучих 
мышей (пещерных подковоносов), переносящих вирус [256]. Вирус был сезон-
ным у летучих мышей [205]. SARS был относительно редким заболеванием, на 
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конец эпидемии в июне 2003 г. заболеваемость составила 8 469 случаев с ле-
тальностью 11% [68]. С 2004 года в мире не было зарегистрировано ни одного 
случая заболевания SARS-CoV-1 [216]. А в 2019 г. вирус, похожий на SARS-CoV-1, 
вызвал кластер инфекций в Ухане, что в конечном итоге привело к пандемии 
COVID-19.

Появление коронавируса ближневосточного респираторного синдрома 
(MERS-CoV) произошло довольно обычно. Пациенту с тяжелым респиратор-
ным заболеванием в Джидде, Саудовская Аравия, долго не могли поставить 
диагноз. Образец мокроты не показал положительных результатов ни в одном 
из анализов на известные вирусы. Позже в лаборатории Роттердама, Нидер-
ланды, вирус был идентифицирован как новый коронавирус, который никогда 
раньше не наблюдался [79]. Этот новый коронавирус, который теперь называ-
ется коронавирусом ближневосточного респираторного синдрома (MERS-CoV), 
был выявлен в нескольких странах Ближнего Востока и Европы, при этом пер-
вичные инфекции были обнаружены в Саудовской Аравии, Катаре, Иордании 
и Объединенных Арабских Эмиратах (ОАЭ). Инфекции в Великобританию, Ту-
нис, Францию, Италию и Германию были завезены с Ближнего Востока. MERS-
CoV был секвенирован, и последовательность его генома относит его к тому 
же подсемейству (Группа 2), что и коронавирус SARS (SARS-CoV-1), но к новой 
линии (называемой Группой 2c) [255]. С момента первого сообщения о MERS-
CoV в Саудовской Аравии в 2012 году до 2025 года в ВОЗ поступили сообщения 
о 2627 лабораторно подтверждённых случаях заражения MERS-CoV из 27 стран 
всех шести регионов ВОЗ, с 946 летальными исходами (летальность составила 
36%). Большинство случаев (2209; 84%) были зарегистрированы в Саудовской 
Аравии. С 2019 года до 2025 года случаев заражения человека MERS-CoV за 
пределами Ближнего Востока не было. Однако в период с 1 марта по 21 апреля 
2025 года в Саудовской Аравии зарегистрировано девять случаев заражения 
MERS-CoV, два из которых закончились летальным исходом. Среди заболев-
ших было 6 медработников, заразившихся при уходе за одним инфицирован-
ным пациентом [266]. Эти случаи свидетельствуют о том, что вирус продолжает 
представлять угрозу в странах, где он циркулирует среди одногорбых верблю-
дов и может распространяться среди населения.

Ближайшими филогенетическими соседями MERS-CoV являются предпо-
лагаемые коронавирусы летучих мышей в Китае (BtCoV-HKU4 и BtCoV-HKU5) 
[279], Нидерландах (BtCoV/VM314/2008) [252] и изолят из Южной Африки 
[130]. Естественный резервуар MERS-CoV не идентифицирован, хотя его сход-
ство с этими четырьмя другими вирусами предполагает, что он также как 
SARS-CoV-1 имеет происхождение от летучих мышей [151]. Структура генома 
MERS-CoV аналогична структуре генома других коронавирусов [252]. Еще од-
ним сходством между MERS-CoV и SARS-CoV-1 является их способность ингиби-
ровать устойчивый ответ интерферона I типа (IFN) в инфицированных клетках. 
Эксперименты по заражению культуры клеток показали, что MERS-CoV не ис-
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пользует для проникновения рецептор SARS-CoV, ангиотензинпревращающий 
фермент 2 (ACE2), и что MERS-CoV имеет гораздо более широкий круг хозяев, 
чем эпидемический изолят SARS-CoV [67, 107, 126, 135, 139, 182, 207, 221, 269, 
282]. В период с 2012 г. по 17 декабря 2022 г., в ВОЗ поступило сообщение о 
2600 лабораторно подтвержденных случаях заражения коронавирусом ближ-
невосточного респираторного синдрома (MERS-CoV). Случаи MERS зарегистри-
рованы в 27 странах Ближнего Востока, Северной Африки, Европы, Соединен-
ных Штатов Америки и Азии. БВРС в значительной степени удалось сдержать, 
но только после этого он распространился на 27 стран и стал причиной 2500 
случаев заражения и почти 900 смертей. 

Еще в 2013 году ученые из Университета Мэриленда в Балтиморе, США, 
Coleman и др. [79] представили научный прогноз о коронавирусах: «Учитывая 
распространение MERS-CoV на Ближнем Востоке, на данный момент можно с 
уверенностью сказать одно: появление нового коронавируса SARS в 2003 году 
из зоонозного источника в Китае и его распространение по всему миру не яв-
ляется изолированным случаем распространения коронавирусов. В будущем 
будут продолжаться события передачи коронавирусной инфекции от живот-
ных к человеку. Чем раньше мы оценим эти нынешние угрозы, тем больше лю-
дей удастся спасти от инфекции и возможной смерти. Если мы сможем иден-
тифицировать эти вирусы в окружающей среде до того, как они заразят нас, мы 
сможем лучше защитить себя от будущих инфекций». 

Этот прогноз в отношении новых коронавирусов, к сожалению, блестяще 
подтвердился в 2019 г. пандемией COVID-19. Однако последствия SARS-CoV-2 
оказались гораздо более разрушительными. Благодаря запоздалым и неско-
ординированным глобальным мерам реагирования, недостаточным мерам 
сдерживания и тому факту, что инфицированные люди могут передавать вирус 
даже при отсутствии симптомов, вирус вышел за рамки возможности контро-
лировать его распространение и привел к всемирной пандемии, которая длит-
ся до настоящего времени и стала причиной нескольких миллионов смертей 
во всем мире. Появление SARS-CoV-2 связано со сложным взаимодействием 
факторов, включая тесное взаимодействие людей и животных, международ-
ные поездки и глобальную торговлю [119]. Предполагается, что вирус возник 
у летучих мышей и мог передаться человеку через промежуточного носителя, 
возможно, панголина или летучую мышь. Затем он быстро распространился 
среди людей путём передачи от человека к человеку. После стольких лет борь-
бы с зоонозами, эпидемиями и пандемиями можно было ожидать, что SARS-
CoV-2 удастся сдержать с самого начала. Очевидно, что этого не произошло. 
Если удастся выяснить почему, то мы сможем лучше подготовиться к будущим 
пандемиям.

В последнее время много внимания уделяют «Патогену (болезни) X» – 
теоретически неизвестном гипотетическом новом патогене, который вызовет 
новую эпидемию или пандемию. Это наименование было принято в 2018 году 
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ВОЗ в рамках оптимизации планирования и его гибкости, чтобы иметь воз-
можность в экстренном порядке адаптироваться к новому и неизвестному 
патогену, быстро начав противоэпидемические мероприятия, разработку вак-
цины или методики лечения [267]. Концепция «болезни X» описывает вполне 
реальную и растущую угрозу здоровью человека, и мир должен лучше под-
готовиться к реагированию на нее. Никто не может предсказать, где или когда 
возникнет следующая болезнь X. Однако несомненно то, что будущая болезнь 
X существует и в какой-то момент перекинется с животных на людей и начнет 
распространяться в виде вспышки, эпидемии или пандемии. Последней поя-
вившейся болезнью X был вирус SARS-CoV-2, вызывающий COVID-19 [131, 240]. 
В августе 2022 года в Женеве состоялось совещание ВОЗ, посвящённое обсуж-
дению вероятных кандидатов на роль следующего «патогена Х» и стратегий, 
которые помогли смягчить последствия COVID-19, а также, возможно, позво-
лят обеспечить готовность к следующей пандемии [226]. В первую очередь 
эксперты рассматривали вирусы животных, теоретически способные заражать 
человека. С 1901 года уже 188 зоонозных патогенов перешли в человеческую 
популяцию, и сейчас биологи выделяют еще около 120 таких потенциально 
опасных для человека «прототипов» из 27 вирусных семейств. Самый свежий 
пример – оспа обезьян. Раньше фиксировали лишь единичные заражения при 
контактах с животными, а теперь инфекция вдруг стала активно передавать-
ся от человека к человеку. Кроме того, каждый год возникают новые штаммы 
птичьего гриппа, некоторые – с очень высокой летальностью. «Патогеном Х» 
может стать и какой-нибудь мутационный гибрид уже известного вируса (на-
пример, как это произошло с вирусом чикунгунья). 

Недавний пример заражения неизвестным на сегодняшний день пато-
геном (предположительно вирусом) произошёл в феврале 2025 года в одной 
из деревень Демократической Республики Конго [266]. По состоянию на 25 
февраля 2025 года было зарегистрировано в общей сложности 53 необъясни-
мых случая смерти неизвестного происхождения. Большинство смертей (50) 
произошло в одной и той же деревне. Прогрессирование заболевания, по-
видимому, было быстрым, со средним временем от появления симптомов до 
смерти один день. Сообщалось о таких симптомах, как лихорадка, озноб, го-
ловная боль, мышечные боли, боли в животе, диарея, потливость, головокру-
жение, одышка, возбуждение и другие. Окончательная причина заболевания 
в настоящее время остается неустановленной, первоначальные образцы дали 
отрицательный результат на вирусы Эбола и Марбург. Продолжаются дальней-
шие лабораторные и полевые исследования для более точной характеристики 
случаев заболевания и смертей [266].
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Заключение

Новые эмерджентные инфекционные болезни (EIDs), впервые возни-
кающие в человеческой популяции, получили официальное признание в по-
следние десятилетия, хотя исторический взгляд, результаты секвенирования 
микроорганизмов и филогенетических построений показывают, что новые ин-
фекции многократно возникали на протяжении тысячелетий, а особенности их 
проявления сегодня обусловлены многочисленными факторами и аспектами 
человеческой деятельности – миграциями, туризмом, беспрецедентным ро-
стом населения планеты, урбанизацией, вырубкой тропических лесов и втор-
жением человека на новые территории, торговлей и потреблением мяса диких 
животных, утратой биоразнообразия, изменением климата, изменением си-
стемы землепользования, генетическими трансформациями возбудителя, на-
рушением экологии и др. [10, 13, 19, 143, 144, 153, 170, 171, 177, 178, 228, 233]. 
К группе EIDs принадлежат главным образом различные зоонозы и трансмис-
сивные болезни, к ним в частности относятся: СПИД, болезни, вызванные ви-
русами Нипах, Хендра, SARS, MERS, COVID-19, грипп птиц H5N1 группы А и др. 

Для того чтобы зоонозный патоген закрепился в новой популяции носи-
телей (человеческой), он должен попасть в уязвимую группу населения, адап-
тироваться (эволюционировать с изменением патогенности, инвазивности, воз-
можности рецепторных взаимодействий с клетками нового хозяина для преодо-
ления межвидового барьера), приобрести способность эффективно реплициро-
ваться, передаваться от человека к человеку и вызывать вспышки заболевания 
[171]. Понимание в каждом конкретном случае EIDs основных факторов, способ-
ствующих передаче патогена от диких животных и определяющих способность 
патогена продуктивно заражать людей и способствовать его дальнейшему рас-
пространению, имеет решающее значение для разработки мер, направленных 
на минимизацию риска вспышек новых эмерджентных болезней. 

Уроки нашего времени заключаются в том, что возникновение EIDs – это 
событие неожиданное и непредсказуемое. Еще один урок, который был извле-
чен из пандемии COVID-19, состоит в том, что любая вспышка заболевания где-
либо сегодня может стать проблемой для всего мира завтра. Эти новые заболе-
вания будут продолжать появляться и бросать вызов способности национальных 
органов здравоохранения реагировать своевременно. Аналогичным образом 
способность региональных и глобальных сообществ сотрудничать в борьбе с 
болезнями, выходящими за пределы национальных границ, станет настоящим 
испытанием для глобальной безопасности здравоохранения [88, 89, 89, 117, 
211, 234, 236]. Для предотвращения будущих пандемий с пока еще неизвестным 
возбудителем необходимы планирование, комплексный подход, включающий 
улучшенное наблюдение, возможность быстрого реагирования и более эффек-
тивную коммуникацию, координацию между органами здравоохранения на 
глобальном уровне. Проще говоря, необходимы единство и командная работа.
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В соответствии с Указом Президента Российской Федерации от 11 марта 
2019 г. N 97 «Об Основах государственной политики Российской Федерации 
в области обеспечения химической и биологической безопасности на период 
до 2025 года и дальнейшую перспективу» [23] определены Основы государ-
ственной политики Российской Федерации в области обеспечения химической 
и биологической безопасности на период до 2025 года и дальнейшую перспек-
тиву. Согласно Указу, основными задачами государственной политики в обла-
сти биологической безопасности в числе прочих являются:

– взаимодействие и координация деятельности федеральных органов го-
сударственной власти, органов государственной власти субъектов Российской 
Федерации и органов местного самоуправления при обеспечении химической 
и биологической безопасности; 

– своевременное реагирование органов государственной власти, орга-
нов местного самоуправления и организаций на химические и биологические 
угрозы, а также осуществление ими мер, направленных на предотвращение 
этих угроз;

– доступность информации и повышение осведомленности населения в 
области обеспечения химической и биологической безопасности;

– приоритетное обеспечение защищенности потенциально опасных хи-
мических и биологических объектов;

– комплексный анализ ситуации, выявление новых угроз;
– разработка современных методов индикации ПБА;
– развитие молекулярной эпидемиологии и создание геоинформацион-

ных систем для оперативного реагирования на биологические угрозы;
– обеспечение оперативного реагирования и функционирования рефе-

ренс-центров;
– категорирование и классификация территорий на основании сведений 

о свойствах выявленных биологических агентов.
Крайне важно решительно действовать в этом направлении, особенно 

после кризиса COVID-19, чтобы радикально изменить к лучшему то, как мы кол-
лективно управляем планетой в целом. Для эффективного управления EIDs и 
REIDs требуются развитые системы эпидемиологического надзора, мониторин-
га вспышек инфекционных заболеваний и хранения данных о инфекционных 
заболеваниях на национальном уровне, которые предоставляют своевремен-
ную, исчерпывающую и актуальную информацию – национальные системы 
электронного наблюдения (NCDSS – National communicable diseases surveillance 
systems). Одним из перспективных подходов является разработка научно обо-
снованной методики эпидемиологического мониторинга с применением ГИС-
технологий, учитывающей комплексную оценку региональных природных, со-
циально-экономических особенностей и эпидемиологическую обстановку каж-
дого региона страны.
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Глава 3. ИНФЕКЦИИ ВОЗВРАЩАЮТСЯ
3.1. Возвращающиеся инфекции или новая «старая угроза»

Очевидные успехи в диагностике, лечении и специфической профилак-
тике инфекционных болезней, достигнутые в первой половине XX столетия, 
породили иллюзию скорой их ликвидации. Однако уже в конце прошлого века 
и начале нынешнего сформировалась устойчивая тенденция к необычному 
проявлению целого ряда «старых» инфекционных болезней, то есть заболе-
ваний с уже установленными ранее патогенами – некоторые давно известные 
болезни, считавшиеся почти побеждёнными, начали проявлять неожиданный 
рост заболеваемости и обнаруживать тенденцию к расширению нозоареа-
лов [21, 27, 41, 43]. Сегодня список нозологий, которые можно отнести к этой 
группе, постоянно пополняется. Инверсия основных составляющих компонент 
эпидемического процесса, эволюция возбудителей, нарушение вакцинопро-
филактики и многие другие факторы приводят к нетипичному течению многих 
«старых» инфекционных болезней и появлению новых особенностей и высо-
кой вероятности их эпидемического распространения [6, 22, 23, 28, 37, 151, 
162]. Формирование тенденции к расширению нозоареалов давно известных 
инфекций потребовало эволюции представлений о механизмах их рецидиви-
рующего возникновения [42, 154, 204, 236]. Каждая из возвращающихся ин-
фекций обладает уникальной этиологией, экологией, прямым или косвенным 
путём передачи. В разных странах санитарные службы определяют свои пе-
речни возрождающихся эмерджентных болезней.

Данные за последние 30-50 лет отражают различные особенности воз-
рождения на новом глобальном уровне «старых» бактериальных и вирусных 
инфекционных заболеваний во всем мире. К недавним проявлениям «возвра-
щения» инфекций относятся: оспа обезьян, болезнь, вызванная вирусом Мар-
бург, Крымская геморрагическая лихорадка, лихорадки чикунгунья и денге, 
жёлтая лихорадка, туберкулез, геморрагическая лихорадка Ласса, лихорадка 
Западного Нила, грипп А, метициллинрезистентный золотистый стафилококк, 
скарлатина, дифтерия и многие другие инфекции, которые ранее не реги-
стрировались, а теперь в силу различных причин возникают вновь [22, 27, 28, 
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236]. Факторы, связанные с этим возрождением, включают: генетические из-
менения вируса, адаптацию к новым хозяевам, расширение географического 
распространения комаров-переносчиков и отсутствие эффективной борьбы с 
ними, изменение климата, антропогенные факторы (глобальный рост населе-
ния, урбанизация, международные поездки и др.) [95, 185, 244, 245].

Так, возрождение туберкулеза во многом связано с пандемией СПИДа, 
другими иммуносупрессивными состояниями (онкология, трансплантации, 
тяжелые хронические заболевания, наркозависимость), а также с формиро-
ванием множественной лекарственной устойчивости у возбудителя. Или, на-
пример, рост заболеваемости инфекциями, передающимися половым путём, 
может быть связан с изменением образа жизни людей, притоком мигрантов 
из неблагополучных по этим инфекциям территорий. Нельзя не упомянуть свя-
занный с ослаблением иммунопрофилактики рост заболеваемости дифтерией 
в России в конце 80-х – начале 90-х годов; вспышку полиомиелита в Чеченской 
Республике в 1995 г., также возникшую в связи с прекращением профилакти-
ческой иммунизации; эпидемию холеры в Дагестане в 1994 г. в результате за-
воза возбудителя из Саудовской Аравии, охватившую 2435 человек (больных и 
носителей вибриона) [41]. 

На территории Российской Федерации встречаются разнообразные про-
явления возвращающихся инфекций, которые в последнее время не имеют 
тенденцию к снижению заболеваемости. Это подтверждает реальность угрозы 
со стороны REIDs для страны и необходимость проведения фундаментальных 
исследований в этом направлении на международном и национальном уров-
нях [22]. В этой связи актуальной задачей является повышение эффективности 
эпиднадзора, всесторонний анализ возвращающихся инфекций, выявление 
природных и социально-экономических факторов, влияющих на их распро-
странение, построение прогнозов развития эпидемиологической ситуации. 
Дальнейшее улучшение диагностических возможностей, а также развитие 
фундаментальных знаний для анализа различных факторов и детерминантов, 
касающихся патогенеза, вирулентности и взаимодействий в системе «микро-
организм-хозяин», даёт ключ к определению рисков возвращения «старых» 
инфекций. 

В связи с глобальными процессами, происходящими в мире (изменение 
климата, нарушение экологии, сбои в системах здравоохранения, эволюция 
возбудителей, социальные процессы и др.), возвращающиеся инфекции пре-
вратились в проблему международного масштаба, создающую угрозу не толь-
ко здоровью, но и социально-экономической стабильности общества [6, 20, 22, 
184, 236]. Как никогда сегодня актуальны и современны слова лауреата Нобе-
левской премии Шарля Николя (1886–1936), впервые установившим, что пере-
носчиком сыпного тифа является платяная вошь: «В будущем народятся новые 
заразные болезни, медленно исчезнут некоторые старые, а те, что останутся, 
не будут иметь в точности те формы, под которыми мы их знаем теперь».
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Очевидные трудности сегодня существуют в профилактике многих дав-
но известных инфекций. В значительной степени это связано с недооценкой 
необходимости проведения комплекса профилактических и противоэпиде-
мических мероприятий. Так, в 2018 г. зарегистрирована вспышка дифтерии в 
лагерях бездомных и беженцев (двух наиболее уязвимых групп населения) в 
Кокс-Базаре (Бангладеш), вызвавшая почти 8000 случаев дифтерии, чему спо-
собствовали проливные муссонные дожди, приведшие к сокращению доступа 
к медицинской помощи [229]. 

Существующие проблемы включают изменения эпидемиологических ха-
рактеристик эмерджентных инфекций, путей передачи, плотности переносчи-
ков, моделей миграции людей и других животных, пищевых ресурсов, доступ-
ности медицинских и финансовых источников [195, 236]. 

В ноябре 2022 года Всемирная организация здравоохранения (ВОЗ) за-
пустила новую глобальную инициативу по приоритизации патогенов, которая 
предполагает обновлённый подход для повышения готовности к предстоящим 
вспышкам новых и возвращающихся инфекций – исследование вирусных и 
бактериальных семейств, а не отдельных патогенов, которые, как считается, 
представляют глобальные риски [242, 265]. По результатам реализации этой 
инициативы в мае 2024 года было организовано совещание по приоритиза-
ции патогенов, в отчёте ВОЗ «Приоритизация патогенов: научная основа для 
исследований готовности к эпидемиям и пандемиям» оцениваются данные, 
относящиеся к 28 семействам вирусов и одной основной группе бактерий, 
охватывающей 1652 патогена [260]. Этот процесс подчеркнул необходимость 
совместных усилий для достижения глобальной устойчивости к эпидемиям и 
пандемиям. 

Своевременная диагностика возвращающихся инфекций является глав-
ной предпосылкой принятия своевременных противоэпидемических мер. Ос-
новной задачей является лучшее распознавание возвращающихся инфекций, 
особенно в районах с ограниченными ресурсами. Этого можно достичь, уделяя 
приоритетное внимание развитию лабораторной инфраструктуры, продолжая 
направлять усилия на «горячие точки», где наиболее вероятны вспышки REIDs. 
Сегодня первостепенное значение имеют диагностические технологии, по-
зволяющие обнаруживать множество возбудителей в одном образце – мета-
геномный анализ. Такого рода методы позволяют более быстро идентифици-
ровать патоген, что является важным компонентом планирования и осущест-
вления адекватных противоэпидемических мероприятий. Роспотребнадзор 
совместно с профильными научно-исследовательскими институтами разрабо-
тал и утвердил в 2024 году новые методические указания (МУ) по эпидемио-
логическому надзору за некоторыми рецидивирующими инфекционными за-
болеваниями (полиомиелит, лихорадка Западного Нила, корь, краснуха [34]. 
В этих МУ содержатся актуальные рекомендации по эпидемиологическому 
надзору и профилактике инфекций, учитывающие новые данные и изменения 
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в практике здравоохранения. В них включены обновления, касающиеся совре-
менных методов диагностики, профилактики и контроля инфекций.

3.2. Возвращающиеся инфекции как неординарные события

В качестве актуальных примеров REIDs в мире и в Российской Федерации 
можно привести ряд инфекционных нозологий с анализом возможных причин 
и механизмов возвращения этих заболеваний.

Оспа обезьян, monkeypox (Mpox) disease – повторно возникающее зоо-
нозное вирусное заболевание людей и многих млекопитающих, вызываемое 
вирусом оспы обезьян. Orthopoxvirus monkeypox (monkeypox virus, MPV, mpox, 
MPXV или hMPXV) в соответствии с последним обновлением Международного 
комитета по систематике вирусов (ICTV) 2023 года [138] принадлежит к роду 
Orthopoxvirus семейства Poxviridae [243, 258]. Прежнее название возбудителя 
в 2023 г. изменено, поскольку обезьяны не являются основным хозяином или 
резервуаром вируса, подтипы вируса оспы обезьян также были переименова-
ны в клады (Clade I и Clade II) [224, 253, 268]. Возбудитель был впервые выяв-
лен в 1958 г. у подопытных обезьян, которые были доставлены из Сингапура, 
что и является причиной того, что болезнь получила название «оспа обезьян». 
Однако естественными хозяевами вируса Mpox являются грызуны и другие 
мелкие млекопитающие [23, 37, 61, 99, 152, 173, 203]. 

Проведённые в 1981-1986 гг. исследования позволили заключить, что 
оспа обезьян у людей – редкое спорадическое заболевание с низкой эффек-
тивностью передачи от человека к человеку, возникающее при передаче Mpox 
от животного к человеку в зоне тропических ливневых лесов Центральной и 
Западной Африки, что до недавнего прошлого предотвращало переход ло-
кальных вспышек данного заболевания в эпидемии [61]. Однако исследования 
последних лет указывали на увеличивающуюся трансмиссивность mpox в чело-
веческой популяции [37, 61]. В 2003 г. вспышка Mpox среди людей была впер-
вые зафиксирована вне Африканского континента – возбудитель был завезён 
в США с больными грызунами, предназначенными для продажи в качестве до-
машних животных, из Ганы [205]. Ежегодное число случаев в Африке стреми-
тельно увеличивалось с 2010-2014 гг. (через 30 и более лет после прекращения 
противооспенной вакцинации) и в совокупности превысило данные за преды-
дущие 40 лет для большинства стран этого континента [22, 23, 24, 61, 219, 113, 
179, 194, 210]. Также расширялся ареал распространения оспы обезьян сре-
ди людей в Африке. Это поставило вопрос о том, может ли Мpox приобретать 
возможность высокой скорости передачи от человека к человеку, характерной 
для вируса натуральной оспы, в условиях длительного отсутствия вакцинации 
и значительно более высокой заболеваемости людей инфекцией. Известно, 
что Мpox, в отличие от вируса натуральной оспы, имеет свой естественный 
резервуар, представленный многочисленными африканскими грызунами [22, 
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24, 37, 107, 219, 220]. Всё это указывает на новую ситуацию в экологии и эволю-
ции зоонозных ортопоксвирусов. В 2022 г. мир столкнулся с беспрецедентным 
распространением оспы обезьян (вызванным кладом IIb) по непрерывным це-
почкам передачи от человека к человеку, преимущественно половым путём 
[92, 128, 137, 194, 187, 258;]. Согласно данным ВОЗ на 23 августа 2023 г., оспа 
быстро распространилась по всему миру в 2022 г. в 114 странах [243,150], что 
побудило ВОЗ в июле 2022 года объявить вспышку оспы обезьян глобальной 
чрезвычайной ситуацией в области здравоохранения, имеющей международ-
ное значение [241, 243]. Это крупнейшая известная вспышка вируса Mpox в 
истории. В разных странах произошло несколько вспышек с участием различ-
ных штаммов Мpox с разными путями передачи и разным уровнем риска [243]. 
Летальность глобальной вспышки 2022–2023 гг. (вызванной кладом IIb) была 
очень низкой – по оценкам 0,16%, при этом большинство смертей произошло 
среди людей с уже ослабленным иммунитетом [257, 258]. Болезнь заразила 
93 327 человек в 2022-2023 гг., что привело к 140 смертельным случаям, когда 
ВОЗ объявила завершённой глобальную черезвычайную ситуацию в мае 2023 
года, сославшись на сочетание устойчивого прогресса и вакцинации в качестве 
успешных мер контроля [115, 180, 240]. Случаи клада IIb продолжают выяв-
ляться во всем мире, хотя и на относительно низком уровне [135].

Эпидемия нового варианта клады I Мpox, называемая кладой 1b [93, 
240], началась в Центральной Африке в сентябре 2023 года [68]. По состоянию 
на сентябрь 2024 года было зарегистрировано более 29 000 случаев заболева-
ния, более 800 из которых имели смертельные исходы (летальность около 3% 
– гораздо выше, чем в предыдущей вспышке) [68, 96]. 14 августа 2024 года ВОЗ 
объявила новую эпидемию чрезвычайной ситуацией в области общественно-
го здравоохранения, имеющей международное значение с потенциалом рас-
пространения на другие страны Африки и, возможно, за пределы континента. 
Появление новой клады вируса Мpox, её быстрое распространение на востоке 
Демократической Республики Конго и сообщения о случаях заболевания в не-
скольких соседних странах вызвали серьёзную тревогу [240]. По данным Ев-
ропейского центра по контролю и профилактике заболеваний, масштабы этих 
вспышек могут быть гораздо больше, чем сообщалось, из-за недостаточного 
выявления и неполной отчетности [180, 255]. 

Глобальная вспышка оспы обезьян клада II в 2022 году и вспышка более 
смертоносной оспы обезьян клада I подчёркивают пандемический потенциал 
вируса оспы обезьян. Так, по состоянию на 6 февраля 2025 года агентство по 
охране здоровья Великобритании подтвердило 9 случаев Мpox клады Ib в Ве-
ликобритании [126]. Считается, что ослабление иммунитета населения после 
прекращения плановой вакцинации против оспы играет ключевую роль в из-
менении эпидемиологических закономерностей оспы обезьян. Современные 
исследования должны быть направлены на решение сложных задач по борьбе 
с оспой, включая улучшенную диагностику и медицинские контрмеры. Необ-
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ходимо расширить доступность вакцин не только для реагирования на вспыш-
ки, но и для более широкого применения в странах, эндемичных по оспе [180]. 

Немалую роль играют мутации, способные привести к изменению виру-
лентности и влияющие на точность некоторых диагностических тестов. Внезап-
ное появление случаев Mpox во многих регионах вызвало опасения по поводу 
его естественной эволюции [147]. Свидетельства того, что вирус эволюциони-
рует и становится более заразным среди людей, что он может поражать ши-
рокий спектр видов-хозяев, а также может происходить передача от человека 
животным, приводят к опасениям, что оспа может либо закрепиться в новых 
природных резервуарах за пределами Африки, либо вызвать будущие гло-
бальные эпидемии [64, 93, 101, 147, 203, 215, 240].

Оспа обезьян сегодня – реальная и актуальная угроза глобальной без-
опасности в области здравоохранения, и для эффективного контроля в буду-
щем потребуется сложное партнёрство между правительствами, экспертами в 
области общественного здравоохранения, вирусологами.

Крымская геморрагическая лихорадка (КГЛ, ККГЛ, Crimean-Congo 
hemorrhagic fever – CCHF). Возвращающиеся инфекции, к которым относятся 
несколько вирусных геморрагических лихорадок, включая КГЛ, за последние 
годы приобрели особую актуальность из-за увеличения заболеваемости и 
клинической тяжести инфекций [162, 167]. КГЛ – заболевание, известное до-
статочно давно, но в последние 20 лет обнаруживает тенденцию к расшире-
нию нозоареала (особенно в Турции и некоторых частях Восточной Европы) и 
увеличению заболеваемости [9, 18, 19, 30, 57, 58, 59, 118, 144, 145, 162, 171, 
188, 218]. Вирус ККГЛ может продуктивно инфицировать множество видов жи-
вотных, но только у людей развивается тяжелое заболевание [131]. Инфекция 
имеет значительный эпидемический потенциал и трудностями профилактики 
и лечения [188, 201, 218]. Для нее характерна спорадическая заболеваемость 
с возникновением через некоторые временные периоды внезапных вспышек 
на эндемичных территориях, сопровождающихся высокой смертностью: око-
ло 4%. Однако при некоторых вспышках был зарегистрирован и значительно 
более высокий уровень смертности: 30-73% [33, 57, 74, 140,146]. 

Возбудитель КГЛ – вирус Крымской-Конго геморрагической лихорад-
ки (лат. Crimean-Congo hemorrhagic fever orthonairovirus (CCHFV) (до 2017 г. – 
Crimean-Congo hemorrhagic fever virus), относится к роду Orthonairovirus семей-
ства Nairoviridae порядка Bunyavirales из группы арбовирусов [138, 156]. CCHFV 
в основном поддерживается и передаётся клещами Hyalomma spp., однако 
вирус также может передаваться человеку через прямой контакт с жидкостя-
ми организма инфицированных животных и людей [171, 145, 181]. Вирус ККГЛ 
рассматривается как один из инфекционных патогенов с высоким риском эпи-
демий в ближайшем будущем из-за изменения климата [146, 162], он внесён 
в список ВОЗ в качестве приоритетного агента для исследований и разработок 
из-за его способности распространяться и вызывать серьезные вспышки [264]. 
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В последние десятилетия КГЛ стала одной из актуальных инфекций юж-
ной Европы, юга европейской части России – ежегодно регистрируются случаи 
заболеваний, а при эпизоотологическом обследовании выявляются маркеры 
вируса ККГЛ в полевом материале [19, 32, 33, 62, 63, 141, 144, 145]. Мировой 
нозоареал КГЛ заходит на территорию России своей незначительной частью, 
но при этом наблюдается его неуклонное расширение и выявляются очаги 
на новых территориях. КГЛ приурочена к определенным ландшафтам: полу-
пустынным и степным зонам, а также речным долинам, которые в основном 
используются для выпаса скота. В России очаги КГЛ существуют в Южном и 
Северо-Кавказском Федеральных округах. 

С 1967 г. случаи среди населения не регистрировались, однако в 1999 г. 
в Российской Федерации после длительного перерыва (1944-1998 гг.) произо-
шла активизация природного очага КГЛ на юге России, первые проявления ко-
торой были отмечены в Ростовской области и в Ставропольском крае [12, 38]. 
В 1999 г. было зарегистрировано 38 больных КГЛ в 3 субъектах юга Российской 
Федерации, летальность составила 23,7 % [36]. Заболеваемость КГЛ в Россий-
ской Федерации нарастала с 1999 г., наибольшее количество заболевших было 
выявлено в 2006, 2007 и 2008 гг. (200, 234 и 213 случаев в год соответственно). 
В период с 2013 г. по 2017 г. наибольшее количество больных КГЛ зарегистри-
ровано в Ростовской области – 265 (из них 9 летальных). В 2022 г. эпидемиче-
ские проявления КГЛ зарегистрированы в 6 субъектах ЮФО и СКФО, выявлено 
59 случаев, из них 6 летальных, уровень летальности составил 10,2 %, а в 2023 
г. было зарегистрировано 25 случаев, из них 2 летальных, а уровень леталь-
ности составил 8 %. Неоднократно регистрировались нозокомиальные случаи 
КГЛ, в основном – заражение медперсонала от инфицированного пациента 
[10, 11, 13, 14, 32, 47, 62, 63]. 

Предполагается, что несмотря на проведение акарицидных обработок, 
из-за меняющихся климатических условий численность основного перенос-
чика – клеща H. marginatum – будет повышаться, что может привести к даль-
нейшему росту заболеваемости людей [14, 33]. По мнению исследователей, 
возвращение КГЛ после длительного периода благополучия обусловлено ком-
плексом причин, к которым в числе прочих можно отнести изменение при-
родно-климатических факторов [29, 30, 33, 57, 58, 59]. Помимо активизации 
КГЛ на рубеже веков, произошло расширение очаговой территории на север 
страны (Волгоградская область), на юг (республики Северного Кавказа) и на 
восток (Республика Калмыкия, где в последние годы сохраняется довольно вы-
сокая заболеваемость) [59].

Наиболее сложная эпидемиологическая обстановка по КГЛ в настоящее 
время складывается в Турции, где за период с 2002 по 2020 год зарегистри-
ровано более 5 тыс. лабораторно подтвержденных случаев заболевания [16, 
127]. Попытки контролировать инфекцию путем искоренения клещей-пере-
носчиков оказались неэффективными, а домашние животные не имеют сим-
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птомов даже при высокой виремии [181]. В последние годы вспышки зареги-
стрированы в Намибии, Грузии, Афганистане, Ираке и Сенегале (2023 г.), было 
сообщено о 358 случаях в этих странах, в 33 случаях с летальным исходом (212 
в Ираке, 27 летальных). В 2024 г. выявлен смертельный случай в Португалии 
[279], пять случаев заражения различными вариантами ККГЛ в 2023-2024 гг. 
выявлены в Северной Македонии, где более 50 лет (с 1970 года) не было этой 
болезни [144, 145].

Таким образом, ККГЛ является актуальным на сегодняшний день заболе-
ванием, вызывающим спорадические случаи или вспышки тяжелого заболе-
вания на огромной географической территории: от Китая до Ближнего Востока 
и Юго-Восточной Европы и на бὁльшей части Африки. Вирус ККГЛ сохраняется 
в вертикальных и горизонтальных циклах передачи с участием иксодовых кле-
щей и различных диких и домашних позвоночных животных, у которых нет 
признаков болезни. Одобренной вакцины или какого-либо специфического 
противовирусного лечения КГЛ не существует, поэтому эпиднадзор за природ-
ным очагом, эффективная лабораторная диагностика у людей, а также клини-
ческая бдительность имеют решающее значение как для лечения больных, так 
и для контроля распространения инфекции [257, 119, 279].

Лихорадка Западного Нила (ЛЗН, West Nile fever) вызывается вирусом 
Западного Нила (ВЗН, West Nile virus, WNV) – одноцепочечным +РНК арбови-
русом, передающимся человеку при укусе зараженного комара. ВЗН – член 
семейства Flaviviridae из рода Flavivirus, который также включает вирусы Зика, 
денге и жёлтой лихорадки, является одним из вирусов серокомплекса анти-
генов японского энцефалита и генетически связан с семейством вирусов япон-
ского энцефалита [169]. Известны случаи передачи вируса в лаборатории, при 
переливании крови и пересадке органов, от матери ребенку во время бере-
менности, родов и кормления грудью, но они достаточно редки [88]. Выявле-
ны специфические генетические факторы человека и мутации, влияющие на 
тяжесть заражения ВЗН и противовирусный ответ врожденного иммунитета 
[170].

Тяжелая форма лихорадки Западного Нила с возможным поражением 
центральной нервной системы (ЦНС) возникает примерно у одного из 100 ин-
фицированных людей. Примерно 5-10 % случаев инфекции с поражением ЦНС 
заканчиваются летальным исходом. Нейроинвазивная форма заболевания 
приводит к менингиту, энцефалиту, менингоэнцефалиту или полиомиелитопо-
добному синдрому [81, 104]. 

Естественными хозяевами ВЗН являются птицы и комары различных ви-
дов, в основном принадлежащих к роду Culex. Таким образом, ВЗН сохраняет-
ся в природе в цикле между комарами и животными-хозяевами [182]. Люди 
являются «тупиковыми» хозяевами, то есть заражаясь, они не распространяют 
инфекцию [266, 267]. Поскольку в организме человека ВЗН плохо размножает-
ся, то и дальнейшее заражение комаров, укусивших зараженного человека, и 
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передача заболевания другим людям не происходит [79]. Было показано, что 
более 300 различных видов птиц заражены этим вирусом [2024, 84, 88]. У лю-
дей и лошадей проявляются симптомы заболевания, вызванные вирусом, а у 
других животных симптомы возникают редко.

ВЗН в настоящее время эндемичен в Африке, Южной Европе, на Ближ-
нем Востоке, в Западной и Центральной Азии, Океании (subtype Kunjin), а в 
последнее время – в Северной Америке c распространением в Центральную и 
Южную Америку. В связи с изменениями климата, ВЗН теперь обнаруживается 
и в других странах Европы, поскольку климатические условия стали достаточ-
но благоприятными для его выживания. Например, в Германии случаи данной 
инфекции регистрируются с 2019 г., причем не только у людей, возвращаю-
щихся из путешествий, но и у заразившихся от укусов комаров на территории 
Германии [238]. К зонам риска заражения ЛЗН сегодня относятся юг Франции, 
север Италии, Греция, значительная часть Балкан, Турции и Ближнего Восто-
ка, а также расположенные севернее части России, Чехии, Венгрии, Словакии, 
Австрии, южные регионы восточной Германии. Заболевание также встречает-
ся в Северной Америке, Африке и Австралии [238]. Поскольку засуха может 
уменьшить количество рыб и других популяций, которые едят яйца комаров, 
это может привести к большему количеству комаров. Более высокие темпера-
туры связаны с сокращением времени репликации и увеличением вирусной 
нагрузки у птиц и комаров [198]. 

В России риск заразиться ЛЗН существует летом и осенью, особенно в 
южных регионах, где люди заражаются каждый год [31, 48]. На юге России 
(Волгоградская область) давно существует эндемичный район, который оста-
ётся пораженным ВЗН с максимальным числом зарегистрированных случаев 
в стране – природные особенности региона сформировали благоприятные 
условия для длительной циркуляции ВЗН. В 2023 г. на юге России в эпидеми-
ческий процесс по ЛЗН были вовлечены 7 субъектов Российской Федерации, 
выявлено 157 случаев заболевания ЛЗН: Астраханская область (7 случаев), Ро-
стовская область (33), Волгоградская область (18), Ставропольский край (3, 1 
летальный), Краснодарский край (93), Чеченская Республика (1), Республика 
Ингушетия (2). Это в 14,3 раза превышает число случаев заболевания в 2022 
году. Случаи ЛЗН в целом отмечались с июня по ноябрь с выраженным пиком в 
сентябре (86 случаев, 55,5 %). Все заболевшие в анамнезе отмечают укусы ко-
маров [11, 63]. За последние 20 лет в Волгоградской области была обнаружена 
статистически значимая корреляция между случаями ВЗН у людей и суммой 
эффективных температур. [217]. Средний показатель по России за последние 
годы составляет около 100-120 случаев в год, а крупнейшие вспышки произош-
ли в 1999 г. (475), 2010 г. (527), 2012 г. (447) и 2019 г. (352). В последние годы 
из-за потепления климата всё больше возрастает риск распространения ЛЗН 
на север страны [217]. 
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Болезнь, вызванная вирусом Эбола (Ebola virus disease, EVD). Вирус 
Эбола (Ebola virus, ebolavirus, EBOV) по таксономической классификации 
2024 года [138] относится к семейству Filoviridae, роду Orthoebolavirus, виду 
Orthoebolavirus zairense (раньше – Заир). Род Orthoebolavirus включает еще 5 
видов [67, 138]. Самым вирулентным из 6 видов рода Orthoebolavirus является 
ebolavirus Заир [277]. Наиболее часто вирусы рода Orthoebolavirus поражают 
приматов (включая людей) [112, 252]. EBOV в настоящее время отнесен к пато-
генам I уровня биологической безопасности (по российской классификации), 
для которого отсутствуют или ограничены коммерчески доступные вакцины 
или методы лечения, а также входит в перечень патогенов ВОЗ, в отношении 
которых исследования и разработки контрмер должны быть приоритетными, 
учитывая их предполагаемый пандемический потенциал [114]. Поэтому растет 
обеспокоенность возможностью быстрой потенциальной передачи вируса в 
отдаленные регионы посредством авиаперелетов.

EBOV Заир имеет общий коэффициент летальности 60% во время вспы-
шек с 2010 по 2020 год [67, 142], за ним следует суданский вирус, средний уро-
вень летальности которого составляет около 50% [193]. 

Вспышки EVD обычно начинаются с одного случая (индексного) вероят-
ной зоонозной передачи, за которым следует передача от человека к человеку 
[142]. По данным ВОЗ, несколько видов плодовых летучих мышей семейства 
Pteropodidae в центральной и западной Африке служат естественными резер-
вуарами вируса Эбола [112, 252]. Рабочая теория зоонозного переносчика ин-
фекции, вызванной вирусом Эбола, у людей заключается в прямом контакте с 
инфицированными приматами (дикими гориллами, шимпанзе, другими обе-
зьянами), а также лесными антилопами, в том числе найденными мёртвыми в 
тропических лесах. Болезнь Эбола не передается воздушно-капельным путем 
и, как правило, не считается заразной до появления симптомов [142]. Распро-
странение эпидемии обычно происходит в результате передачи инфекции чле-
нам семьи, затем членам общины, в том числе в процессе похоронных обря-
дов. Несколько вспышек были вызваны лабораторным и внутрибольничным 
заражением [192, 197]. Передача инфекции требует прямого контакта с орга-
нами, кровью, выделениями или другими жидкостями организма инфициро-
ванных людей / животных или их трупов [110]. Эффективный контроль вспы-
шек EVD зависит от принятия многих видов мер: соблюдения биологической 
безопасности при уходе за пациентами, профилактики и контроля инфекций, 
надзора за заболеваниями и отслеживания контактов, качества лабораторных 
услуг, безопасных захоронений [252].

Большинство вспышек произошло в странах к югу от Сахары; крупней-
шая вспышка имела место в трёх странах Западной Африки (Гвинея, Либерия и 
Сьерра-Леоне) в период с 2013 по 2016 год, где было зарегистрировано более 
28 000 случаев заболевания и 11 000 смертей [90]. Очередная вспышка EVD 
была зарегистрирована 1 июня 2020 г. в Демократической Республике Конго. 
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Две вакцины против EVD, вызванной вирусом Заир, получили разрешение ЕС 
на продажу. Лицензированных вакцин против болезни Эбола, вызванной дру-
гими видами рода Orthoebolavirus, не существует [252].

EBOV является хорошим примером вируса, для которого адаптационные 
мутации, по-видимому, важны с точки зрения вирусной инфекции, эволюции и 
способности распространяться у людей после смены вида [114]. Как и многие 
РНК-вирусы, EBOV кодирует РНК-зависимую РНК-полимеразу, лишенную способ-
ности к корректуре, и склонен генерировать ошибки во время репликации, ко-
торые приводят к высокой частоте мутаций. Во время эпидемии EBOV 2013-2016 
годов было идентифицировано несколько фиксированных мутаций, по крайней 
мере две из которых прошли положительный отбор и показали повышенную 
приспособленность вируса [108, 117, 177, 239]. Наиболее стабильным относи-
тельно возникновения мутаций оказался ген нуклеопротеина, что делает этот 
белок самой перспективной мишенью при создании антивирусных препаратов.

Взаимодействие вирус-рецептор имеет решающее значение в регуляции 
вирусного тропизма и патогенеза. Тот факт, что некоторые вирусы инфицируют 
и реплицируются в широком спектре клеток, повышает их патогенность. Это 
относится и к EBOV, который реплицируется в тканях и типах клеток, благодаря 
способности его гликопротеина GP взаимодействовать с различными клеточ-
ными поверхностями и наличию рецептора Нимана Пика C1 (NPC1), использу-
емого EBOV для широкого спектра типов клеток и тканей [80].

Эпидемия EVD, возникшая в 2014 г. в Западной Африке, наглядно иллю-
стрирует, как вирус, который раньше поражал лишь животных и небольшие 
группы людей может быстро распространиться по территории, поразив десят-
ки тысяч человек. Сочетание многих факторов (вирулентность возбудителя, 
высокая плотность населения, увеличение количества поездок, миграции на-
селения, более тесный контакт с дикими животными, слабая система здраво-
охранения и медленное реагирование приводит к распространению болезни 
[251]. В недавнее время, 30 января 2025 г., в Уганде была объявлена вспышка 
(с коэффициентом летальности 11%), вызванная Sudan virus disease (SVD). Это 
шестая вспышка SVD в Уганде, предыдущая была в сентябре 2022 года: зареги-
стрировано 164 случая заболевания и 55 смертей [249]. Поэтому не вызывает 
сомнений актуальность дальнейшего изучения этих вирусов современными 
методами, разработки противоэпидемических мероприятий, а также средств 
лечения и профилактики.

Лихорадка Зика (ЛЗ, Zika fever) – вызывается вирусом Зика (ВЗ, Zika virus, 
ZIKV). Это флавивирус с положительной РНК из семейства Flaviviridae [138], ко-
торое также включает вирусы денге (DENV), вирусы Западного Нила, желтой 
лихорадки и японского энцефалита [168]. Способность ВЗ вызывать врожден-
ные дефекты у плодов и младенцев, примером которой является эпидемия 
микроцефалии в Бразилии, является беспрецедентной особенностью этой ви-
русной инфекции, переносимой комарами [155, 271]. 
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Впервые ВЗ был обнаружен в Африке ещё в 1947 г., в Азии – в 1966 г., 
однако только в 2007 году имела место первая задокументированная вспышка 
среди людей с более чем 19 000 случаев (по оценкам, 73% населения) на остро-
ве Яп, Микронезия [111]. До этой вспышки на острове Яп было зарегистриро-
вано только четырнадцать случаев заболевания людей [116]. В феврале 2015 
г. в северо-восточных регионах Бразилии произошла вспышка, симптоматиче-
ски похожая на денге (сыпь, зуд, субфебрильная температура, боль в суставах 
и мышцах и боль в глазах), примерно от 400 000 до 1,3 миллиона случаев [230]. 
С помощью ПЦР среди заболевших был идентифицирован ВЗ, а к сентябрю 
2015 г. Министерство здравоохранения Бразилии сообщило об увеличении 
числа младенцев с микроцефалией. После этой вспышки эпидемиологические 
и вирусологические расследования позволили получить гораздо более полную 
картину инфекции [125]. В феврале 2016 г., учитывая стремительное распро-
странение вируса, ВОЗ объявила инфекцию, вызванную вирусом Зика, чрез-
вычайной ситуацией в области общественного здравоохранения, имеющей 
международное значение [270]. 

У взрослых симптомы, проходящие самостоятельно, длящиеся в среднем 
неделю, могут быть легкими и включать лихорадку, покраснение глаз, боль в 
суставах и сыпь. Иногда может возникнуть болезнь Гийена-Барре. Самым тя-
желым последствием инфекции являются врожденные пороки развития де-
тей, рожденных от женщин, подвергшихся воздействию ВЗ во время беремен-
ности. Недавний анализ результатов показал, что каждый седьмой ребенок от 
беременности, сопряжённой с инфицированием ВЗ, имел врожденный дефект 
[208]. Группы повышенного риска заболеваний, переносимых комарами, – 
люди, живущие в густонаселенных городских районах с лужами или ёмкостя-
ми со стоячей водой и ограниченным доступом к противомоскитным сеткам и 
средствам от насекомых.

Причины изменений в поведении и патогенезе вируса Зика могут быть 
связаны с изменением вирулентности вируса и новой способностью заражать 
человека-хозяина. Кроме того, изменение среды обитания комаров, а также 
растущая урбанизация, бедность, стихийные бедствия, изменение климата и 
изменения среды обитания человека увеличили риск заражения вирусом Зика 
[87, 125, 185]. В настоящее время болезнь Зика регистрируется более чем в 
сорока странах и территориях [72]. Считается, что эпидемия 2015 г. в Бразилии 
началась в 2014 году во время международного спортивного мероприятия, на 
котором Бразилию посетили люди из стран, эндемичных по Зика [221]. Это под-
черкивает важность планирования готовности к современным инфекционным 
заболеваниям во время будущих международных массовых мероприятий. 

В период с 01.01 по 31.12.2024 в трех штатах Индии было зарегистриро-
вано в общей сложности 151 случай болезни, вызванной вирусом Зика, однако 
по состоянию на 31 декабря 2024 года не было зарегистрировано случаев ми-
кроцефалии и/или синдрома Гийена-Барре, связанных с этой вспышкой [269].
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В настоящее время не существует специального лечения инфекции и вак-
цины против ЛЗ. Первостепенное значение приобретает эффективная борьба с 
комарами в профилактике лихорадки Зика, ЛЗН, денге и других эмерджентных 
инфекций, возбудители которых передаются через укусы комаров. Недавно 
была продемонстрирована нетривиальная возможность решения проблемы 
борьбы с комарами, распространяющими возбудителя лихорадки денге и Зика 
[163, 228]. Одну из оригинальных стратегий борьбы с комарами A. aegypti в 
настоящее время продолжает тестировать некоммерческая группа Всемирной 
программы по борьбе с комарами (WMP) в Мельбурне, Австралия. В рамках 
кластерного рандомизированного контролируемого исследования WMP выпу-
скает комаров, зараженных штаммами бактерии Wolbachia pipientis, которая 
конкурирует с такими вирусами, как денге и Зика, что снижает вероятность пе-
редачи возбудителей этих заболеваний насекомыми. Эта стратегия основана на 
том, что Wolbachia (эндосимбионт, поражающий большинство членистоногих) 
снижает восприимчивость A. aegypti к диссеминированной инфекции, вызван-
ной +РНК-вирусами. Согласно данным, распространение модифицированных 
комаров в Колумбии уже снизило уровень заболеваемости денге на 94-97% в 
трёх крупных густонаселённых городах (в них проживает 3,3 млн человек), где 
насекомые хорошо прижились и стали широко распространены. С момента за-
пуска проекта (2015 г.) в регионе не было крупных вспышек лихорадки денге. 
Интрогрессия Wolbachia в популяции A. aegypti также обеспечивает передачу 
этой бактерии комарами своему потомству [200]. Исследователи надеются, что 
модифицированные комары будут скрещиваться с дикой популяцией, где бы 
они ни были выпущены, и что количество комаров с Wolbachia в конечном ито-
ге превысит количество комаров без нее. 

Лихорадка чикунгунья является одним из примеров возвращения тро-
пической болезни, которая недавно распространилась на новые территории в 
результате глобализации, изменения климата и внедрения более инвазивных 
видов. Болезнь вызывается РНК-содержащим арбовирусом чикунгунья (ВЧ, 
chikungunya virus, CHIKV), из рода альфавирусов семейства Togaviridae [138]. 
Вирус чикунгунья передается комарами, чаще всего Aedes aegypti и Aedes 
albopictus, которые также могут переносить вирусы денге и Зика. После вспы-
шек в Индии и Индийском океане в 2005 и 2006 годах глобальное распростра-
нение ВЧ и места эпидемий резко изменились, к 2014 году вспышки лихорадки 
чикунгунья были зарегистрированы в странах Европы, Азии, Африки и Амери-
ки. В настоящее время инфекция продолжает оставаться серьезной угрозой 
общественному здравоохранению с потенциалом дальнейшего появления и 
распространения [56, 95]. Поскольку лихорадка чикунгунья имеет клинические 
проявления, схожие с симптомами лихорадок денге и Зика, это вполне может 
затруднить ее диагностирование [244, 245]. Хотя ВЧ обычно не вызывает смер-
тельного заболевания, его появление служит предупреждением о том, что за 
ним могут последовать другие тропические болезни, передаваемые комарами. 
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Геморрагическая лихорадка Ласса (ГЛЛ, Lassa fever, LF), вызываемая 
вирусом Ласса (ВЛ, Lassa mammarenavirus, LASV) семейства Arenaviridae [138, 
256], – природно-очаговое зоонозное инфекционное заболевание из группы 
вирусных геморрагических лихорадок. Характеризуется тяжелым течением, 
высоким процентом летальных исходов, поражением органов дыхания, почек, 
ЦНС, миокардитом, геморрагическим синдромом [71, 82, 83]. ГЛЛ эндемична 
в некоторых частях Западной Африки, первый задокументированный случай 
произошел в 1969 г. [82, 83, 136]. ВЛ является вновь появляющимся вирусом 
и относится к микроорганизмам I группы биобезопасности. ВЛ – один из ви-
русов, определенных ВОЗ в качестве вероятной причины будущей эпидемии. 
Поэтому он 2016 г. был включён в список объектов срочных исследований и 
разработок для создания новых диагностических тестов, вакцин и лекарствен-
ных препаратов [142, 242, 263, 264].

Природный резервуар вируса – многососковая крыса (мышь) Mastomys 
natalensis, без видимых симптомов выделяющая вирус с мочой, слюной и фе-
калиями, контакт человека с которыми и приводит к инфицированию [83]. Ви-
рус передается людям при контакте с пищевыми продуктами или предметами 
домашнего обихода, контаминированными мочой или фекалиями грызунов. 
ВЛ также может передаваться между людьми при непосредственном контакте 
с кровью, мочой, фекалиями или другими выделениями инфицированного че-
ловека. Передача вируса может осуществляться в медицинских учреждениях 
через зараженное медицинское оборудование. Сообщалось о передаче ВЛ по-
ловым путем [256]. 

Ежегодно в мире происходит от 300 000 до 500 000 случаев заражения 
ГЛЛ, при этом около 5000 человек умирают [136]. В последние годы зареги-
стрировано несколько вспышек с высоким уровнем смертности. В 2018 г. 
вспышка произошла в Нигерии и распространилась на 18 штатов страны (431 
случай, 72 смертельных исхода) [178]. Общее число случаев заболевания в Ни-
герии в 2019 г. составило 810 с 167 смертельными исходами, что является са-
мым высоким показателем летальности (23,3%) [82]. В период эпидемии ГЛЛ 
в 2020 г. общее число заболевших составило 855, а число летальных исходов 
– 144 (коэффициент летальности – 16,8%) [82]. В 2022 г. – с января по март заре-
гистрировано 132 случая смерти, (коэффициент летальности – 19,1 %) [189]. В 
2024 г. в Нигерии лабораторно подтверждено 203 случая смерти (коэффициент 
летальности – 16,4%) [190].

Вероятность того, что ВЛ может быть использован в качестве биологиче-
ского оружия, повышает значимость необходимости глубокого понимания ГЛЛ 
и более эффективных программ контроля и лечения [209]. Для точной характе-
ристики возникновения и распространения вируса необходимы дальнейшие 
исследования его природного резервуара наряду с расширенным эпиднад-
зором. Методы филогеографии и молекулярной эпидемиологии позволили 
спрогнозировать расширение эндемичной зоны лихорадки Ласса в контексте 
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будущих глобальных изменений [65, 70]. Вырубка лесов, представляющая со-
бой преднамеренное разрушение естественной лесной экосистемы, считается 
основной причиной распространения вируса, поскольку естественная среда 
обитания грызунов-хозяев была нарушена, и поэтому они ищут убежища в до-
мах людей [65]. Вакцины для людей не существует [83]. 

Скарлатина относится к одним из актуальных классических инвазивных 
проявлений Streptococcus pyogenes, который вызывал смертельную пандемию 
скарлатины и послеродовой лихорадки между 1830 и 1900 годами [149], был 
одной из основных причин детской заболеваемости с уровнем смертности от 
инфекций 15-20% в IXX и начале XX века [4, 5, 235]. К 1940-м годам скарлатина в 
мире считалась почти искорененной, однако за последние десятилетия вновь 
распространилось по всему миру. 

Повторное появление скарлатины в Соединенном Королевстве, Гонконге 
и материковом Китае, в других странах мира [274] – это новая угроза здравоох-
ранению. Так, на Дальнем Востоке и в Великобритании заболеваемость скар-
латиной растет с 2008 г. [54, 159]; в Южной Корее увеличилось число больных 
скарлатиной с 0,3 на 100 000 населения в 2008 г. до 13,7 на 100 000 населения 
в 2015 г. В последние десятилетия в ряде стран отмечены крупные вспышки 
скарлатины (Вьетнам, 2009 г. – более 23 000 случаев; Китай, 2011 г. – более 
100 000 случаев); в Англии с 2013 г. наблюдался необъяснимый всплеск забо-
леваемости скарлатиной – зарегистрировано 17,5 тыс. лабораторно подтверж-
денных случаев; в 2016 г. количество случаев достигло 19 206, что является 
самым высоким показателем заболеваемости за более чем 50 лет. Зарегистри-
рованы вспышки в Нидерландах, Северной Америке [166, 212]. 

Специалисты считают, что возможным объяснением возрождения скар-
латины является генная модификация возбудителя S. pyogenes в результате го-
ризонтального переноса генов, позволившая бактерии образовывать высоко-
вирулентные инвазивные геноварианты (типов emm – speA и speC), которые 
циркулируют, конкурируя с другими штаммами и, возможно, стоят за совре-
менными вспышками скарлатины [4, 73, 102, 196, 229]. В Соединенном Коро-
левстве сообщалось о новом варианте S. pyogenes серотипа M1 (обозначенный 
как «M1UK’), связанном с сезонными вспышками скарлатины, заметным увели-
чением инвазивных инфекций и демонстрирующем повышенную экспрессию 
суперантигена SpeA. Анализ частоты генотипа emm1 с 2005 г. выявил быстрое 
распространение M1UK в Австралии, причем >60% клинических случаев emm1 
S. pyogenes относятся к генотипу M1UK 2019 года [102]. 

Филогенетическое сравнение 737 геномов emm1 S. pyogenes из Европы, 
Северной Америки, Азии и Австралии подтверждает предположение о един-
ственном общем предке для популяции Великобритании – предшественника 
M1 независимо от географического источника, что указывает на распростране-
ние пандемии [103, 174, 276]. Хотя понимание механизмов генетической из-
менчивости штаммов БГСА и патогенеза заболеваний, вызванных новыми ин-
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вазивными штаммами, в последние годы значительно улучшилось, ключевые 
вопросы еще предстоит решить [276].

Дифтерия – возвращающееся инфекционное заболевание с периодиче-
скими вспышками, что подчёркивает необходимость лучшего понимания есте-
ственной истории, ключевых эпидемиологических параметров болезни, роли 
бессимптомных лиц в передаче инфекции и эффективности мер борьбы с ней 
[3, 7, 8, 227, 247].

Когда-то дифтерия была одной из ведущих причин детской смертности, 
после введения вакцины заболеваемость дифтерией резко снизилась с более 
чем миллиона случаев в год в середине 1900-х годов до 7097 случаев, заре-
гистрированных в 2016 году [1, 7, 75, 85, 91, 123, 227]. Тем не менее в период 
после внедрения вакцины до сегодняшних дней неоднократно регистрирова-
лись крупные вспышки и эпидемии дифтерии, обусловленные различными 
факторами.

В 1994 г. ВОЗ дифтерия была предложена в качестве кандидата на эли-
минацию в Европейском регионе к 2000 г. Однако в 1990-е годы, когда эта 
цель в Европе казалась близкой к достижению, несколько факторов привели 
к возрождению дифтерии до масштабов эпидемии в новых независимых госу-
дарствах бывшего Советского Союза. В числе прочих причин это объяснялось 
сокращением адекватного охвата вакцинацией детей в результате большого 
количества ненужных противопоказаний к вакцинации [233, 234]. Проблема 
усугублялась социально-экономической нестабильностью, крупномасштаб-
ным перемещением населения, ухудшающейся инфраструктурой здравоохра-
нения, нехваткой вакцины, задержкой в осуществлении мер борьбы, недове-
рием к вакцинации среди медицинских работников и населения, использова-
нием низкодозированной рецептурной вакцины для первичной вакцинации, 
ослаблением иммунитета у взрослого населения (вакцинировали только де-
тей), отсутствием адекватных запасов антитоксина для профилактики и ле-
чения в большинстве пострадавших стран [109, 120, 121, 233, 234]. На пике 
эпидемии в 1995 г. в Европейском регионе ВОЗ было зарегистрировано более 
50000 случаев, отмечено большое число заболеваний у взрослых [120]. В 1995 
г. были внедрены чрезвычайные стратегии борьбы, и с тех пор все постра-
давшие страны регулярно сообщали о снижении заболеваемости дифтерией. 
Стратегии интенсивной вакцинации позволили взять болезнь под контроль в 
большинстве стран, но в некоторых случаях эндемическая передача все еще 
продолжается [234]. Наследие этой эпидемии включает пересмотр глобальной 
стратегии борьбы с дифтерией, новые лабораторные методы лабораторной 
диагностики и анализа дифтерии и разработку адекватной модели будущих 
чрезвычайных ситуаций в области здравоохранения в рамках успешного со-
трудничества многочисленных международных партнеров [109]. 

С 2000 г. большинство зарегистрированных вспышек были небольшими, 
хотя более крупные вспышки, как правило, происходили после сокращения 
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охвата вакцинацией (часто связанной с нарушениями инфраструктуры и граж-
данскими беспорядками) [176, 202]. Ситуацию еще больше осложняет то, что 
мировые запасы жизненно важного дифтерийного антитоксина в последние 
годы сократились из-за истечения срока годности и прекращения производ-
ства, вызванного снижением спроса [157]. В 2018 году ВОЗ сообщила о росте 
случаев заболевания в Индии, Индонезии, Африке, Южной Америке [247].

Также следует учитывать, что возбудитель дифтерии непрерывно эво-
люционирует, появляются более вирулентные, более инвазивные и анти-
биотикорезистентные штаммы. Так, в Испании в период с 2014 по 2019 год 
в национальной справочной лаборатории был проанализирован 21 изолят 
Corynebacterium diphtheriae (6 токсигенных, 1 летальный). Анализ показал, 
что 10 изолятов, включая 3 токсигенных изолята, содержали различные гены 
устойчивости к антибиотикам в дополнение к высокой распространенности 
фенотипически продемонстрированной устойчивости к пенициллину [134]. 
Показано высокое генетическое разнообразие сублиний, которые могут быть 
связаны с Полинезией, Австралией или метрополией Франции. Устойчивая к 
тетрациклину сублиния, содержащая tetO, оказалась широко распространен-
ной [225]. Более того, нетоксигенные штаммы C. diphtheriae становятся серьез-
ной проблемой глобального здравоохранения, вызывая тяжелый фарингит и 
тонзиллит, эндокардит, септический артрит и остеомиелит [214]. Во Франции 
были изучены два токсигенных изолята C. diphtheriae с множественной лекар-
ственной устойчивостью. Оба изолята были устойчивы к спирамицину, клин-
дамицину, тетрациклину, канамицину и триметоприм-сульфаметоксазолу. 
Гены ermX, cmx, aph(3’)-Ib, aph(6)-Id, aph (3’)-Ic, aadA1, dfrA15, sul1, cmlA, cmlR 
и tet(33) были сгруппированы в два геномных островка патогенности, один из 
которых состоял из двух транспозонов и одного интегрона, другой был окру-
жен двумя последовательностями вставки IS6100. Один изолят дополнитель-
но представлял мутации в gyrA и rpoB и был устойчив к ципрофлоксацину и 
рифампицину. Оба изолята принадлежали к сублинии 453 (SL453) вместе с 25 
изолятами из 11 других стран [69].

Существование естественного резервуара дифтерийной инфекции, по-
стоянная трансформация циркулирующих штаммов с повышением степени их 
патогенности [43, 232] проявляется клиническими случаями заболевания по-
всеместно и наличием эндемичных очагов высокой заболеваемости в Африке 
к югу от Сахары, в Индии и Индонезии. В 2013 г. дифтерия привела к гибели 
3300 человек [43]. Заболевания, вызванные Corynebacterium species, включая 
C. diphtheriae, регистрируются среди животных, находящихся рядом с челове-
ком (зоопарки, фермы, охотоведческие хозяйства) с подтвержденной переда-
чей возбудителя от больного животного человеку [43, 77, 78, 133]. 

Очевидна необходимость возобновления усилий по лучшему понима-
нию дифтерии и повышению готовности к эпидемии. Так, в ноябре 2017 г. сре-
ди беженцев-рохинджа в лагере Кутупалонг, Бангладеш, произошла крупней-
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шая за это столетие вспышка дифтерии. По состоянию на июнь 2019 г. было за-
регистрировано 8640 случаев заболевания и 45 смертей [206]. Это последняя 
по времени из серии крупных вспышек, связанных с политическими беспоряд-
ками, включая вспышки в Венесуэле (1904 вероятных случая, 164 смертельных 
случая), Йемене (1907 предполагаемых случаев, 98 смертельных случаев) и Га-
ити (808 вероятных случаев, 107 смертельных случаев) [206, 227]. Вспышка бо-
лезни рохинджа послужила предупреждением об эпидемическом потенциале 
дифтерии среди населения, получающего недостаточные или прерываемые 
услуги по плановой иммунизации [229].

Таким образом, до настоящего времени дифтерийная инфекция остаётся 
недостаточно изученной. Точная характеристика дифтерии как забытой, но не 
исчезнувшей болезни («Diphtheria: forgotten, but not gone»), данная N.R. Adler 
et al. (2013), лучше всего подчеркивает актуальность существующей проблемы 
[66].

В России до 1959 г. показатели заболеваемости дифтерией были очень 
высокие – до 93,0 на 100 тыс. населения, так как массовые прививки в стра-
не стали осуществлять лишь с 1959 г. Уже в 1968 г. интенсивный показатель 
был характерен для спорадического уровня заболеваемости – всего был за-
регистрирован 51 случай, то есть по сравнению с 1959 г. – начала массовой 
иммунизации – заболеваемость снизилась в 1456 раз (!), а смертность в 850 
раз [26, 143]. Тем не менее с 1990 г. начался новый подъем заболеваемости 
дифтерией в России. Одной из основных причин этого явилась агрессивная 
кампания, развернувшаяся в 90-х годах в средствах массовой информации по 
дискредитации прививок, в результате всего за несколько лет до критического 
уровня снизился охват детей прививками. Как следствие этого в 1993-1996 гг. 
эпидемия дифтерии охватила большинство регионов России, заболеваемость 
исчислялась десятками тысяч случаев. В целом в 1990–1996 гг. дифтерией за-
болело 111 144 человека, умерло 3047 человек. Практически все умершие от 
дифтерии (95%) не были привиты против этой инфекции [3, 26, 143]. 

В период эпидемии дифтерии 90-х годов XX века 75% всех клинических 
случаев заболевания зарегистрированы в России. До сих пор остается откры-
тым вопрос о наличии связи между массовым одномоментным выводом со-
ветских войск в 1990 г. из эндемичного по дифтерийной инфекции Афганиста-
на и началом эпидемии дифтерии в 90-х годах в России и в республиках СССР. 
По оценкам Красного Креста, в СССР в 1991 г. было 2000 случаев заболевания 
дифтерией. К 1998 г. эти цифры выросли в 100 (!) раз, и число смертельных ис-
ходов превысило 6000 [1, 3, 25, 41, 43, 66, 109].

В 1993–1995 гг. была проведена массовая иммунизация всего населения. 
Прививками было охвачено 96% детей, привито 81,5 млн взрослых. Такие ши-
рокомасштабные мероприятия имели незамедлительный эффект. С 1996 г. на-
чалось ежегодное снижение заболеваемости – к 2002 г. она сократилась в 50 
раз по сравнению с 1994 г. [26]. В настоящее время в условиях поддержания 
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высокого уровня привитости (95% и более) достигнута стабилизация заболе-
ваемости [3, 26]. Однако актуальность проблемы дифтерийной инфекции в ус-
ловиях единичных случаев заболевания по сей день сохраняется. Во-первых, 
утрачивается опыт клинического и бактериологического распознавания диф-
терии. Во-вторых, существует риск завоза дифтерии с неблагополучных терри-
торий. 

Таким образом, в связи с ростом количества случаев дифтерии в энде-
мичных странах, усилением транспортных и миграционных процессов, а так-
же продолжающейся циркуляцией на территории нашей страны (в том числе 
скрытым бактерионосительством возбудителя) необходим постоянный мони-
торинг возбудителя дифтерийной инфекции. Сегодня в отношении дифтерии 
особую актуальность в России приобретают полный охват плановой вакци-
нацией в соответствии с национальным календарём прививок и проведение 
эпидемиологического надзора, включающего тщательный контроль за осно-
вополагающими факторами, определяющими благополучную эпидситуацию, 
поскольку сохраняется резервуар возбудителя в форме носительства [7, 8, 26, 
41, 46].

Полиомиелит – ранее одно из самых страшных заболеваний в мире, со-
провождающее человека в течение многих тысячелетий. Полиомиелит вызвал 
широкую заболеваемость и смертность среди детей во время многочисленных 
эпидемий между 1900-ми и 1960-ми годами. Заболеваемость полиомиелитом 
начала резко снижаться после разработки инъекционной и оральной вакцин 
против полиомиелита. 

После объявленной в 1988 г. ВОЗ глобальной программы по ликвидации 
полиомиелита, преследовавшей цель не только снижения заболеваемости до 
нулевого уровня, но и доказанного прекращения циркуляции дикого полиови-
руса, передача дикого полиовируса (ДПВ) типа 1 была прервана во всех стра-
нах, за исключением Афганистана, Нигерии и Пакистана. ДПВ типа 2 (ДПВ2) 
был объявлен ликвидированным в 2015 году; ДПВ типа 3 не обнаруживался с 
2012 года [129]. Тем не менее в Европейском регионе ВОЗ на фоне общего сни-
жения заболеваемости все еще оставались проблемные районы. За период с 
1990 по 1998 год в Европейском регионе ВОЗ зарегистрировано 1038 случа-
ев полиомиелита (Азербайджан – 251 случай, Грузия – 36, Таджикистан – 112, 
Болгария – 46, Румыния – 13, Нидерланды – 71, Югославия – 10, Украина – 27, 
Узбекистан – 120, Россия – 151, Албания – 138, Греция – 5, Косово – 25, Турция 
– 33 случая). Циркуляция диких полиовирусов в Европе прекратилась в 1998 г., 
а регистрация Европейского региона ВОЗ как территории, свободной от поли-
омиелита, состоялась в июне 2002 г. [16]. Примером способности полиовируса 
легко импортироваться в любую страну с последующим быстрым распростра-
нением является вспышка в Таджикистане в апреле 2010 г., в течение которой в 
общей сложности выявлено 706 заболевших, у 458 человек диагноз полиомие-
лита подтвержден лабораторно [2]. Произошло дальнейшее распространение 
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вируса в Россию (14 случаев), Туркменистан (3 случая) и Казахстан (1 случай). 
Республика Таджикистан статус свободной от полиомиелита страны получила 
лишь в 2012 г. [16].

В России после проведения массовой иммунизации оральной полио-
вакциной заболеваемость резко снизилась – в 1986-2000 годах ежегодно ре-
гистрировалось от 5 до 59 случаев за счет единичных случаев на отдельных 
территориях. В то же время в первой половине 90-х годов значительно снизил-
ся охват прививками детей в возрасте до 3 лет, что обусловило значительное 
осложнение эпидемиологической ситуации в отношении полиомиелита [41]. 
В 1995 г. в Чеченской Республике ввиду полного прекращения прививок детям 
возникла вспышка полиомиелита – 143 случая, зарегистрированы случаи в Ре-
спублике Ингушетия и ряде других районов (всего в 1995 в Российской Феде-
рации – 154 случая).

Последний местный случай полиомиелита, вызванный диким полиови-
русом, зарегистрирован в России в 1996 г. В свою очередь, последние случаи 
заболевания полиомиелитом, вызванные завезенным диким полиовирусом, 
были зарегистрированы в Российской Федерации в 2010 г. во время завоза ди-
кого полиовируса типа 1 из Республики Таджикистан, где была вспышка этой 
инфекции [50]. 

В России реализуется система мероприятий по поддержанию статуса 
государства, свободного от полиомиелита. Система включает в себя эпиднад-
зор за синдромом острого вялого паралича, обследование на полиовирусы и 
иммунизацию детей, в том числе прибывающих из эндемичных, неблагопо-
лучных по полиомиелиту стран, в соответствии с национальным календарем 
профилактических прививок и календарем профилактических прививок по 
эпидемическим показаниям вакцинами, зарегистрированными на территории 
России [44, 46, 49].

В 2025 г. эндемичными по дикому полиовирусу типа 1 по-прежнему оста-
ются 2 страны – Афганистан и Пакистан [261, 262]. Поэтому риск завоза дикого 
полиовируса из эндемичных и неблагополучных по полиомиелиту стран в Рос-
сию и другие страны сохраняется. Хотя почти полная ликвидация полиомиели-
та является огромным достижением для мирового общественного здравоох-
ранения, остается много проблем. Полиовирусы вакцинного происхождения 
(VDPV) приобретают свойства нейровирулентности и трансмиссивности дико-
го типа, вызывая вспышки и недоверие к программам вакцинации. Недавние 
случаи полиомиелита вакцинного происхождения и обнаружение полиовиру-
са в сточных водах в промышленно развитых странах подчеркивают, что до 
полной ликвидации полиомиелит остается глобальной проблемой [272, 273]. 

Лептоспироз является распространённой зоонозной инфекцией и в на-
стоящее время рассматривается как возвращающаяся инфекция с растущей 
заболеваемостью как в развивающихся, так и развитых странах, что определя-
ется меняющимися климатическими, социально-демографическими и эколо-



ГЛАВА 3. Инфекции возвращаются

–  71  –

гическими факторами [15, 76, 160, 161, 231, 275]. Источником передачи возбу-
дителя являются как дикие, так и домашние животные [97, 153].

Эпидемиология лептоспироза значительно изменилась в последние де-
сятилетия. В последнее время имели место крупные вспышки инфекции в ре-
зультате сочетания целого ряда факторов: изменение климата, рост числен-
ности населения, урбанизация (обычно связанная с нищетой и трущобами в 
развивающихся странах) и интенсификация сельского хозяйства для удовлет-
ворения растущих потребностей в продовольствии [161]. Распространение 
лептоспир заслуживает внимания, поскольку инфекция может встречаться 
практически у всех видов животных, обитающих в определённом регионе. Для 
полного понимания современной эпидемиологии лептоспироза необходимы 
дальнейшие исследования [97]. 

Возрождение интереса к лептоспирозу было вызвано крупными вспыш-
ками, получившими широкую огласку [15, 89, 124, 164, 165]. Так, в Централь-
ной и Южной Америке после циклонов, наводнений в результате избыточных 
осадков, связанных с Эль-Ниньо, были зарегистрированы массовые заболева-
ния лептоспирозом [153]. В ходе систематического обзора и моделирования 
было подсчитано, что ежегодно во всем мире происходит более миллиона 
случаев заболевания людей, включая почти 60 000 смертей в год, преимуще-
ственно в более бедных тропических регионах [100, 105, 175, 226]. В послед-
ние годы случаи лептоспироза человека и животных были зарегистрированы 
во многих странах Ближнего Востока, также там зарегистрирована изменчи-
вость серопревалентности Leptospira [139, 191, 213, 278].

Лептоспироз продолжает занимать одно из первых мест среди зоонозов 
по тяжести клинического течения и частоте летальных исходов. Тяжёлая фор-
ма лептоспироза является классической моделью сепсиса, для которого обя-
зательным признаком является полиорганная недостаточность [94, 98, 130]. 
Трендом современного лептоспироза в Европе стала регистрация спорадиче-
ских случаев с высокой летальностью до 55% [15, 106, 172]. Следует отметить, 
что в разные временные периоды в сыворотках крови больных превалировали 
антитела к лептоспирам разных серогрупп, в настоящее время отмечается до-
минирование вариантов серогруппы Sejroe [53]. В Российской Федерации с на-
чала 2000 до 2017 г. при резком снижении заболеваемости постепенно начала 
нарастать летальность, которая составляла в среднем до 6% за 2000-2017 гг. 
Пиковых значений летальность достигла в 2013 и 2014 гг. (18,2% и 17,2% соот-
ветственно) [15].

В России крупные подъёмы заболеваемости лептоспирозом имели место 
в 1997 г. (2306 случаев) и в 2004 г. (2467 случаев). Высокий уровень эпидемиче-
ского проявления лептоспироза, многократно превосходящий средние пока-
затели заболеваемости по стране, в 1992-2002 гг. отмечается в зоне Северного 
Кавказа, особенно в Краснодарском и Ставропольском краях, Республике Ады-
гея, а также в Мордовии, Калининградской, Тульской, Ульяновской, Пермской 
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областях. В начале 90-х годов более половины всех случаев лептоспироза в 
России были выявлены в Краснодарском крае, что в 19 раз превысило обще-
российский уровень [42]. В настоящее время (2022-2024 гг.) на юге России ре-
гистрируется от 10 до 42 случаев в год [62, 63].

Принимая во внимание сложность клинической и лабораторной диагно-
стики лептоспироза, следует иметь в виду, что официальные данные отражают 
не столько реальную эпидемиологическую ситуацию по лептоспирозу, сколь-
ко уровень лабораторной диагностики. Эффективность методов эрадикации 
носительства у людей и животных все еще неудовлетворительна. Известные 
на протяжении многих десятилетий источники инфекций также по-прежнему 
опасны, и реальные масштабы этой опасности точно не оценены [237].

Сибирская язва. Неблагополучная обстановка по сибирской язве в насто-
ящее время сохраняется в большинстве стран Европы, а наиболее сложная си-
туация складывается на территориях стран Центральной Азии и Южного Кав-
каза, где ежегодно регистрируются эпизоотии среди животных, приводящие 
к инфицированию людей. Большое число почвенных очагов и низкий охват 
вакцинацией (в некоторых регионах – полное её отсутствие) приводят к забо-
леванию сельскохозяйственных животных, а контакт с больными животными 
и инфицированным мясом является причиной заболевания людей. Ежегодно 
случаи заболевания среди населения регистрируют в Казахстане, Таджикиста-
не и Армении. Всего за период с 2000 по 2016 год зарегистрировано 767 случа-
ев заболевания человека. С 2017 г. практически ежегодно сибирская язва реги-
стрируется в Республике Киргизия [16]. В мае 2025 года в Таиланде зарегистри-
ровано пять случаев кожной формы сибирской язвы, один из них – летальный. 
Все заболевшие в Таиланде имели прямой контакт с крупным рогатым скотом, 
предположительно зараженным сибирской язвой [16, 17, 223, 250].

В начале 2000-х годов были описаны новые пути передачи возбудителя 
сибирской язвы, связанные с парентеральным употреблением героина, кон-
таминированного спорами сибирской язвы. Так, в 2009 г. в Великобритании 
зарегистрированы 47 случаев инъекционной формы сибирской язвы (леталь-
ность составила 34 %). В 2012 году зарегистрировано 13 случаев инъекционной 
сибирской язвы с летальностью в 42 %: 6 случаев выявлено в Великобритании, 
4 – в Германии, 2 – в Дании и 1 – во Франции. 

В России заболеваемость носит, как правило, спорадический характер. 
Однако в 2016 г. на территории страны выявлена самая крупная вспышка си-
бирской язвы за последние годы (в Ямало-Ненецком автономном округе – 36 
случаев заболевания с одним летальным исходом) [16, 17]. В 2021 г. в Россий-
ской Федерации зафиксировано два случая кожной формы сибирской язвы 
среди людей в Сибирском (Республика Тыва) и Северо-Кавказском (Республи-
ка Дагестан) федеральных округах [51].

Места расположения когда-либо возникших почвенных очагов, которы-
ми являются сибиреязвенные скотомогильники и захоронения павших от си-
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бирской язвы животных, расцениваются как стационарно неблагополучные по 
сибирской язве пункты, так как в них сохраняются споры сибиреязвенного ми-
кроба, что обуславливает угрозу возвращения инфекции и повторных вспышек 
в течение многих десятилетий. На территории Российской Федерации насчи-
тывается свыше 35 тыс. стационарно неблагополучных пунктов по сибирской 
язве, где за период с 1900 по 2003 год зарегистрировано более 70000 вспышек 
и отдельных случаев заболевания людей и животных [60].

Холера неоднократно возникала на протяжении более чем двух столетий 
в связи с глобальными путешествиями, стихийными бедствиями и социальны-
ми потрясениями, что на фоне глобальных процессов перемещения людей об-
уславливает возможность повторных вспышек во всём мире. 

За более чем 30-летний период (1990–2023 гг.) в странах Восточной Ев-
ропы крупные вспышки холеры регистрировались в Румынии. С 1990 по 1995 
год зарегистрировано в общей сложности 712 случаев холеры (в 1990 г. – 270 
случаев заболевания; в 1991 г. отмечена вспышка, связанная с завозом из Тур-
ции, – 226 случаев; в 1994 г. – 80, в том числе 46 завозных). Распространение 
болезни отмечено на Украине, где произошла вспышка в 2011 г. с регистраци-
ей 32 больных и 22 вибриононосителей, и в Молдове (1999 и 2000 гг. – по 1 
случаю). Заносы холеры отмечены в Белоруссии (1994, 1995 гг.), Венгрии (1997 
г.), Польше (1994, 2019 гг.) и Чехии (2002, 2017 гг.) [16].

За период с 1990 по 2020 год в странах СНГ вспышки и спорадические 
случаи холеры отмечены в Грузии (1994 г.), Азербайджане (1993, 1994, 1995, 
1998, 2001, 2009 гг.), России (1994, 2010, 2012, 2014 гг.) и Таджикистане (2009 
г.) в основном завозного происхождения [16]. 

В 2024 году в 33 странах пяти регионов ВОЗ было зарегистрировано в 
общей сложности 733 956 случаев заболевания холерой и 5162 случая смерти. 
Такие факторы, как военные конфликты, массовое перемещение, стихийные 
бедствия и изменение климата усилили вспышки, особенно в сельских и по-
страдавших от наводнений районах, где плохая инфраструктура и ограничен-
ный доступ к здравоохранению задерживают выявление случаев холеры и её 
лечение. Эта трансграничная динамика сделала вспышки холеры все более 
сложными и труднее поддающимися контролю. Кроме того, дефицит вакцин 
против холеры продолжает препятствовать усилиям по контролю вспышек хо-
леры и оперативному реагированию на распространение заболевания [259].

Следует отметить, что начало седьмой пандемии холеры в России и все 
последующие ее проявления имели завозной «пусковой механизм» развития 
эпидемического процесса [39, 40]. Наличие реальной угрозы импорта возбу-
дителя холеры в Россию из стран, неблагополучных по этой инфекции, опреде-
ляет актуальность изучения структуры миграции населения и формирования 
социальных групп риска, а также наиболее вероятных направлений завоза ин-
фекции из стран ближнего и дальнего зарубежья в различные по типам эпи-
демических проявлений холеры субъекты и их муниципальные образования. 
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Активизация миграционных процессов, увеличение товарооборота, на-
личие общих границ с неблагополучными по холере странами – всё это опреде-
ляет реальную возможность заноса этой инфекции на территорию Российской 
Федерации. Непосредственным напоминанием об этой угрозе являются эпи-
демические вспышки или выявленные единичные случаи холеры в Дагестане 
(1994 г., 1998 г.), Татарстане (2001 г.), Башкортостане (2004 г.), Мурманске (2006 
г.), Москве (2005, 2010, 2012, 2014 гг.). Штаммы, выделенные от заболевших, 
являются высокопатогенными вариантами возбудителя холеры Эль Тор, харак-
терными для эндемичных по холере стран Юго-Восточной Азии [35, 40, 52, 56].

Особенности эпидемии холеры 1994 г. в Дагестане, когда было зареги-
стрировано 2359 больных и вибриононосителей в 187 населенных пунктах 27 
районов и 8 городах, были обусловлены завозом холеры паломниками, следо-
вавшими на автомобильном транспорте из Саудовской Аравии, выраженными 
миграционными процессами внутри республики и за ее пределы, недостаточ-
ным уровнем коммунального благоустройства населенных мест (водоснаб-
жение, водоотведение и их очистка), социально-экономическими условиями 
(официально зарегистрированная и скрытая безработица составляли более 8% 
численности населения) [35, 41]. Обострение социальной напряженности вви-
ду проведения военной операции, увеличение числа беженцев в сопредель-
ные территории на фоне вероятности завоза инфекции наёмниками из стран 
Азии неблагополучных по холере, обусловили возникновение вспышки холе-
ры в 1994 г. в Чеченской республике. Вспышка холеры в 1999 г. в Приморском 
крае (66 больных холерой и 21 вибриононоситель) была обусловлена завозом 
инфекции из Китая [39].

В настоящее время в Донецкой и Луганской Народных Республиках, Запо-
рожской и Херсонской областях имеет место чрезвычайная ситуация и связан-
ные с ней нарушения социальной инфраструктуры (водоснабжения, водоотве-
дения и др.). Эти факторы, а также интенсификация миграционных процессов 
могут способствовать повышению вероятности осложнения эпидемиологиче-
ской ситуации по холере в результате завоза этой инфекции с последующей 
реализацией водного пути распространения инфекции [45].

Заключение

В XXI столетии сформировалась устойчивая тенденция к появлению воз-
вращающихся (REIDs, вновь возникающих, возрождающихся) инфекционных 
болезней, заболеваемость которыми возрастает в уже существующей популя-
ции людей в результате долгосрочных изменений эпидемиологических усло-
вий [21, 27, 41, 43]. Они проявляются в различных частях земного шара в виде 
вспышек и эпидемий после длительных периодов эпидемиологического бла-
гополучия. Начиная с 1990-х годов прошлого века феномен возвращающихся 
инфекций стали интенсивно изучать, и сама проблема была обозначена как 
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одна из приоритетных для мирового здравоохранения [6, 20, 22, 184, 236]. 
Каждая из возвращающихся инфекций обладает уникальной этиологией, эко-
логией, путём передачи. Некоторые из них возникают в результате естествен-
ных процессов, таких как эволюция патогенов, формирование устойчивости к 
лекарственным препаратам, но многие являются результатом человеческого 
поведения и сбоев в системе здравоохранения (например, нарушения имму-
нопрофилактики). Эти и многие другие факторы приводят к нетипичному те-
чению многих «старых» инфекционных болезней и появлению новых особен-
ностей и высокой вероятности их эпидемического распространения [15, 22, 23, 
28, 37, 151, 162]. Возрождение этих давно известных и почти побеждённых 
раньше инфекций сегодня превратилось в проблему международного масшта-
ба, а список нозологий, которые можно отнести к этой группе, неуклонно по-
полняется [6, 22, 23, 28, 37, 151, 162].

Диагностика рецидивирующих инфекций является важным инструмен-
том для идентификации и характеристики возбудителей инфекционных забо-
леваний как в клинических образцах, так и в образцах окружающей среды. В 
настоящее время чувствительность, специфичность и доступность современ-
ных диагностических методов значительно улучшились [24, 122]. Однако со-
временные диагностические анализы должны быть доступными и выполни-
мыми для районов с ограниченными ресурсами. 

По-прежнему существует острая необходимость в изучении эпидемиоло-
гических данных о межвидовой передаче инфекции, в разработке совместных 
подходов к борьбе с инфекционной заболеваемостью среди животных и лю-
дей, программ готовности и реагирования, а также создания системы раннего 
предупреждения [132, 158]. По мере роста населения мира и усложнения про-
блем возвращающихся инфекций крайне важно разработать инновационные 
и динамичные стратегии противодействия этим угрозам. Стратегии должны 
включать укрепление систем здравоохранения, улучшение диагностики, усиле-
ние систем эпидемиологического надзора и улучшение междисциплинарного 
и международного сотрудничества. Такой подход позволяет более целенаправ-
ленно применять знания из нескольких областей, способствует гибкости при 
адаптации к быстрым изменениям, которые продемонстрировали вновь воз-
никающие заболевания за последние три-четыре десятилетия [158, 195]. 
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Глава 4. НОВЫЕ ВЫЗОВЫ СТАРЫХ ИНФЕКЦИЙ
4.1. Инфекции, вызываемые условно-патогенными 
микроорганизмами

На фоне бурного прогресса медицины и появления мощных антибио-
тиков возникло ошибочное представление о том, что инфекционные болезни 
перестают быть серьезной проблемой. Однако реальность оказалась иной: на 
смену классическим инфекциям приходят новые вызовы, связанные не столь-
ко с высоковирулентными патогенами, сколько с микроорганизмами, долгое 
время воспринимавшимися как безобидные члены человеческого микробио-
ма. 

В настоящее время наблюдается повышенный интерес к инфекциям, 
спровоцированным условно-патогенными микроорганизмами (УПМ). Это 
объясняется тем, что они при определённых условиях способны проявлять ви-
рулентные свойства и вызывать тяжёлые, зачастую трудно диагностируемые и 
рецидивирующие инфекции [1].

УПМ, которые входят в состав эндоэкологии человека (например, кишеч-
ная палочка, грибы Candida и другие) или иногда встречаются во внешней сре-
де (Bacillus cereus и прочие), становятся патогенными лишь при определённых 
условиях. К последним относятся: ослабленная иммунная система, высокая 
инфекционная доза, проникновение в организм штаммов микроорганизмов 
с повышенной вирулентностью (например, госпитальные штаммы золотисто-
го и эпидермального стафилококков, клебсиелл, эшерихий и других), а также 
внешние факторы, влияющие на формирование и развитие эпидемического 
процесса [2, 3].

Когда речь идет о заболеваниях, спровоцированных УПМ, необходимо 
учитывать возможность разнообразных путей заражения. Они включают как 
естественные механизмы (аэрозольный, фекально-оральный, контактный, по-
ловой, трансмиссивный или гемоконтактный), так и искусственные, обуслов-
ленные инвазивными медицинскими манипуляциями, применяемыми в диа-
гностике и терапии.



ГЛАВА 4. Новые вызовы старых инфекций

–  93  –

Данные инфекции вызывают микроорганизмы, принадлежащие к раз-
личным систематическим группам: бактерии, грибы, вирусы, одноклеточные 
организмы. Условно-патогенный характер значительного числа микроорга-
низмов, играющих ключевую роль в современной инфекционной патологии, 
представляет собой общее явление, характерное для болезней, поражающих 
только людей (антропонозы), животных и человека (зоонозы) и развивающих-
ся в окружающей среде (сапронозы). С точки зрения эволюции, это наиболее 
оптимальная стратегия для поддержания жизнеспособности возбудителей ин-
фекций как биологических видов, в сравнении с высокопатогенными вариан-
тами, которые имеют более ограниченную нишу [1, 4].

УПМ играют значительную роль в развитии антропонозных заболеваний, 
включая различные внутрибольничные заражения. В данную группу входят 
также оппортунистические заболевания, проявляющиеся при ВИЧ-инфекции и 
других состояниях, связанных с ослаблением иммунитета, инфекции мочепо-
ловой системы, а также целый ряд иных патологий, провоцирующих дисбиоз в 
кишечнике и других органах и тканях.

Проблема внутрибольничных инфекций в последние годы приобрела ис-
ключительно большое значение для всех стран мира как промышленно раз-
витых, так и развивающихся [5]. Их основными возбудителями (85% от общего 
числа) являются УПМ: грамположительные кокки (эпидермальный и золоти-
стый стафилококк, бета-гемолитический стрептококк, пневмококк, энтеро-
кокк) и грамотрицательные палочковидные бактерии (клебсиеллы, эшерихии, 
энтеробактерии, протей, псевдомонады и др.). Кроме этого, значительную 
роль в их этиологии внутрибольничных инфекций играют вирусные агенты, в 
частности вирусы простого герпеса, аденовирусной инфекции, гриппа, пара-
гриппа, цитомегалии, вирусных гепатитов, респираторно-синцитиальной ин-
фекции, а также риновирусы, ротавирусы и энтеровирусы. Отличительной чер-
той внутрибольничных инфекций, вызванных УПМ, является их устойчивость 
к лекарственным препаратам и невосприимчивость к негативным факторам 
окружающей среды, таким как ультрафиолетовое излучение и дезинфициру-
ющие средства [6]. 

Важную роль в возникновении внутрибольничных инфекций с участием 
УПМ играет недостаточность, а порой и полное отсутствие местного иммуни-
тета. В определенной степени это зависит от характера предшествовавшей па-
тологии, выполненного оперативного вмешательства и проводимых медицин-
ских манипуляций. 

Преодоление внутрибольничных инфекций представляет собой слож-
ную задачу, обусловленную целым комплексом факторов. Среди них – много-
образие путей передачи возбудителей, наличие как среди медицинских работ-
ников, так и среди пациентов источников инфекции, а также занос инфекций в 
больницы. Кроме того, существенное значение имеют недостатки в подходах 
к назначению и применению антимикробных препаратов, а также наличие у 
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пациентов факторов риска, имеющих как социальную, так и биологическую 
природу. 

Специфика конкретных видов внутрибольничных инфекций существенно 
варьируется в зависимости от специализации медицинского учреждения. На-
пример, в ожоговых центрах доминирует синегнойная палочка, передающаяся 
преимущественно через предметы ухода и руки персонала, при этом основным 
источником внутрибольничной инфекции выступают сами госпитализирован-
ные. В акушерских стационарах преобладает грамположительная микрофлора 
(стафилококки, стрептококки), в психиатрических – кишечные инфекции [7]. 
Главными возбудителями внутрибольничных инфекций у больных с мочека-
менной болезнью, независимо от применяемого лечения, являются грамо-
трицательные микроорганизмы, среди которых превалируют Escherichia coli и 
Pseudomonas aeruginosa. Среди грамположительных микроорганизмов чаще 
встречается Staphylococcus. Воспалительные заболевания почек и верхних от-
делов мочевыделительной системы в основном обусловлены грамотрицатель-
ной флорой. В развитии воспалений нижних мочевых путей доминирующую 
роль играет грамположительная микрофлора [8]. Для пациентов хирургиче-
ского профиля наиболее частые сочетания образуют S. aureus, Р. aeruginosa, Е. 
coli, Klebsiella spp., Proteus spp., Enterococcus spp. Для пациентов ЛОР-профиля в 
сочетаниях также участвовали Corynebacterium spp., Candida spp. Необходимо 
подчеркнуть, что стафилококки участвуют в ассоциациях практически со всем 
спектром микроорганизмов как в отделениях общей хирургии, так и в более 
специализированных [9]. В последние годы в этиологии гнойно-воспалитель-
ных заболеваний значительно возрос удельный вес заболеваний, вызываемых 
условно-патогенными грамотрицательными микроорганизмами, в особенно-
сти синегнойной палочкой, протеями и кишечной палочкой.

Наиболее уязвимыми к развитию госпитальных инфекций являются 
определенные категории пациентов: новорожденные (особенно родившиеся 
раньше срока), люди преклонного возраста и ослабленные пациенты, лица с 
хроническими болезнями (сахарный диабет, заболевания крови, нарушение 
функции почек), иммунодефицитом, онкологическими заболеваниями. Вос-
приимчивость человека к внутрибольничным инфекциям возрастает при на-
личии у пациента повреждений кожи, дренажных трубок в полостях тела, кате-
теров в сосудах или мочевыводящих путях, трахеостомической трубки и других 
медицинских приспособлений, способствующих проникновению инфекции. 
Продолжительность пребывания в больнице, длительное использование анти-
биотиков и применение препаратов, подавляющих иммунитет, также влияют 
на частоту возникновения и серьезность госпитальных инфекций [10,11].

Установлена более высокая заболеваемость медицинских работников 
острыми и хроническими инфекциями. Воздействие УПМ может приводить к 
развитию ряда болезней, включая острые респираторные инфекции, воспале-
ние миндалин, глотки, верхнечелюстной пазухи, ангину, воспаление легких, 
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мочевого пузыря, почек, инфекционное поражение сердечной мышцы и иные 
патологии. Данные заболевания занимают значительную долю (92%) в общей 
структуре заболеваемости медицинских работников. По некоторым отдель-
ным видам болезней, таким как ринит, тонзиллит, бронхит, гнойные пораже-
ния кожного покрова, наблюдаются значительные расхождения в показателях 
заболеваемости между медперсоналом и остальным населением. В периоды 
сезонного увеличения заболеваемости ОРИ наиболее высокий уровень забо-
леваемости наблюдается у сотрудников, работающих в поликлиниках, при-
емных отделениях, инфекционных, стоматологических и многопрофильных 
больницах, превышая показатели заболеваемости среди взрослого населения 
в 1,5-1,8 раза [12, 13].

Оппортунистические инфекции – большая группа инфекционных болез-
ней, которые развиваются при иммунной недостаточности. У людей с хорошим 
иммунитетом при контакте с условно-патогенными возбудителями, как прави-
ло, инфекционный процесс не развивается. В настоящее время наблюдается 
тенденция к увеличению частоты оппортунистических инфекций, что обуслов-
лено комплексом факторов. Среди них – ухудшение социального положения 
значительной части населения, снижение общей сопротивляемости организ-
ма (включая последствия ВИЧ-инфекции) [14, 15]. Распространению этих ин-
фекций также способствуют особенности сексуального поведения и широкое 
распространение наркотиков, затрагивающее в первую очередь сексуально 
активных и трудоспособных граждан. Важно отметить, что совершенствование 
методов лабораторной диагностики повышает точность обнаружения и реги-
страции оппортунистических инфекций. 

Перечень возбудителей оппортунистических инфекций весьма широк 
и охватывает разнообразные таксономические категории: вирусы, бактерии, 
простейшие и грибы, причем большая их часть является УПМ. Им не свой-
ственна строгая избирательность к определенным органам, в связи с чем один 
и тот же вид возбудителя способен провоцировать разнообразные клиниче-
ские проявления болезней.

Оппортунистические инфекции характеризуются двойственностью тече-
ния: они могут проявляться клинически и одновременно существовать в скры-
той форме. Формирование очага инфекции с участием УП микрофлоры проис-
ходит вследствие нарушения баланса между количеством возбудителя, кото-
рый попал в организм, и состоянием иммунитета. Если он ослаблен, даже не-
большое количество инфекционного агента может вызвать заболевание [16]. 
К числу характерных оппортунистических инфекций, провоцируемых УПМ, 
относятся пневмоцистная пневмония, токсоплазмоз, цитомегаловирус (ЦМВ) 
и хламидийные инфекции. Данные заболевания имеют широкое распростра-
нение в различных климатических зонах и странах, охватывая все континенты. 
Токсоплазмозом, по приблизительным подсчетам, заражено не менее 1,5 мил-
лиона человек. Положительные реакции на токсоплазмоз определяются у 30 
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– 80% населения мира, в России – у 10 – 50%. С возрастом увеличивается часто-
та выявления положительных реакций на токсоплазмоз. При приобретенном 
токсоплазмозе встречаются лимфаденопатическая, глазная, церебральная и 
висцеральная формы, затрагивающие различные органы и системы. Врожден-
ный токсоплазмоз может приводить к мертворождениям, рождению детей с 
аномалиями и дефектами физического развития. 

Возбудитель токсоплазмоза Toxoplasma gondii – внутриклеточный пара-
зит. Как и другие внутриклеточные паразиты, в ходе эволюции он приобрел 
высокую степень адаптации к организму-хозяину. Toxoplasma gondii обладает 
способностью проникать в любые клетки и ткани организма. Заражение токсо-
плазмозом наиболее распространено в регионах, где население часто употре-
бляет мясо, не прошедшее достаточную термическую обработку или прожи-
вает в неблагоприятных социально-гигиенических условиях. Кроме того, суще-
ствует вероятность передачи токсоплазм при использовании контаминирован-
ной воды. Увеличение числа клинически выраженных случаев токсоплазмоза 
наблюдается при ослаблении защитных механизмов организма, достигая пика 
у ВИЧ-инфицированных. 

Цитомегаловирусная инфекция (ЦМВИ) также широко распространена 
среди населения. Антитела к возбудителю ЦМВ обнаруживаются у значитель-
ной части населения (от 50% до 80%). В большинстве случаев инфекция про-
текает бессимптомно или в лёгкой форме, однако представляет опасность для 
лиц с ослабленным иммунитетом и беременных женщин, так как вирус может 
передаваться от матери к плоду. Врождённая ЦМВИ может привести к гибе-
ли плода или рождению ребёнка с врождёнными дефектами. ЦМВИ способ-
на длительно сохраняться в организме, часто переходя в хроническую форму; 
обострение клинических проявлений обычно происходит на фоне иммуноде-
фицита, особенно при ВИЧ-инфекции. Выявление цитомегаловирусов в крови 
у людей с ВИЧ считается неблагоприятным признаком, указывающим на воз-
можное развитие выраженных симптомов в течение года [17,18].

Хламидийные инфекции, возбудители которых занимают промежуточ-
ное положение между бактериями, риккетсиями и вирусами, включают как 
заболевания, поражающие только человека, так и общие для человека и жи-
вотных. Хламидии способны вызывать у человека широкий спектр органных 
поражений. В отличие от многих других патогенных микроорганизмов, они 
могут поражать одновременно как наружные, так и внутренние половые орга-
ны, слизистые оболочки дыхательных путей, внутреннюю оболочку кровенос-
ных сосудов и сердце, синовиальную оболочку суставов, зубы, органы зрения 
и слуха [19, 20]. По данным ВОЗ, ежегодно в мире регистрируется около 100 
миллионов новых случаев хламидиоза, а общее число инфицированных хла-
мидиями на планете, по самым скромным оценкам, достигает 1 миллиарда 
человек. Среди различных клинических проявлений хламидиоза преобладают 
поражения мочеполовой системы, которые часто приводят к осложнениям в 
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других органах и системах. Урогенитальный хламидиоз является наиболее рас-
пространённой инфекцией, передаваемой половым путём (ИППП) [21].

Многочисленные научные работы подтверждают, что в развитии уроге-
нитальных инфекций, вызванных условно-патогенной микрофлорой, обычно 
участвует целый комплекс различных микроорганизмов. Клинические прояв-
ления при этом часто не выражены, заболевания протекают с минимальными 
симптомами или вообще бессимптомно, не имеют характерных признаков, 
склонны к переходу в хроническую форму и поражению нескольких органов. 
Это приводит к тому, что пациенты поздно обращаются за медицинской помо-
щью, зачастую уже при развитии осложнений со стороны репродуктивной си-
стемы. В связи с этим, проблема урогенитальных инфекций, связанных с УПМ, 
является важной и актуальной с медицинской и социальной точек зрения. 
Данное обстоятельство требует повышенного внимания со стороны врачей и 
разработки эффективных стратегий диагностики и лечения [22, 23].

Gardnerella vaginalis – факультативно-анаэробный микроорганизм, пред-
ставитель условно-патогенной микрофлоры влагалища – в норме выявляется у 
40-60% здоровых женщин. Гарднереллы принимают участие, совместно с дру-
гими УПМ, в развитии бактериального вагиноза при действии предрасполага-
ющих факторов, которые приводят к значительному увеличению концентра-
ции гарднерелл при снижении концентрации лактобактерий [24].

К УПМ относятся грибы Candida, которые входят в состав нормальной ми-
крофлоры организма человека (около 10-20% женщин являются бессимптом-
ными кандидоносителями), но при определенных условиях (при нарушении 
нормального биоценоза, дисметаболических расстройствах, дисфункции им-
мунной системы) могут проявлять патогенные свойства. Грибы также могут по-
ражать кожу и слизистые покровы, вызывать генерализованные формы с по-
ражением различных тканей и органов: пищеварительного тракта, дыхатель-
ных путей, мочеполовую и центральную нервную системы. В 40–45% случаев 
кандидоз сочетается с бактериальным вагинозом. Считается, что приблизи-
тельно у 75% женщин бывает хотя бы один эпизод кандидоза в течение жизни. 
Проявлениями заболевания у женщин является кандидозный вульвовагинит, 
возможно развитие цервицита, уретрита, цистита. У мужчин основным про-
явлением инфекции является кандидозный баланопостит, уретрит. Наиболее 
часто грибы рода Candida приводят к инфекционному поражению нижних от-
делов мочеполовой системы, возникают зуд, жжение, покраснение половых 
органов, выделения из половых путей [25].

До конца не выяснена значимость микоплазм и уреаплазм в развитии 
заболеваний мочеполовой системы, поскольку чаще всего они классифициру-
ются как УПМ. Микоплазмы представляют собой небольшие, изменчивые по 
форме клетки, у которых отсутствует клеточная оболочка – её роль выполняет 
трехслойная цитоплазматическая мембрана, что обусловливает их невысокие 
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антигенные свойства. Микоплазмы могут длительно сохраняться на поверхно-
сти или внутри эпителиальных клеток.

Известно, что различные органы человека могут быть колонизированы 
16 видами микоплазм, 6 из которых обладают тропностью к тканям урогени-
тальной системы: Mycoplasma hominis, Ureaplasma urealyticum, Mycoplasma 
primatum, Mycoplasma genitalium, Mycoplasma spermatophilu и Mycoplasma 
penetrans [26]. Наибольший практический интерес вызывают 3 вида мико-
плазм: M. hominis, U. urealyticum и M. genitalium.

M. hominis, являясь УПМ, встречается у 10-50% здоровых людей. При не-
благоприятных условиях, достигая высоких концентраций, может вызывать 
воспалительно-деструктивные процессы. У женщин M. hominis принимает 
участие в развитие бактериального вагиноза и воспалительных заболеваний 
– уретритов, цервицитов, воспалительных поражений органов малого таза. У 
мужчин микоплазмы колонизируют уретру и крайнюю плоть, вызывают раз-
витие уретритов, простатитов.

Ureaplasma urealyticum, будучи УПМ, проявляет свои болезнетворные 
свойства лишь при стечении определенных обстоятельств. У мужчин это мо-
жет привести к уретриту, а у женщин – к циститу. В сочетании с другими бо-
лезнетворными или УПМ U. urealyticum может играть роль в возникновении 
разнообразных патологий, включая бактериальный вагиноз, воспаление вла-
галища, цервицит, воспалительные заболевания органов малого таза, а также 
осложнения беременности, послеродового периода и абортов [27].

В наши дни микрофлору человека принято воспринимать как разно
образные скопления микробных сообществ, которые располагаются в различ-
ных участках кожи и слизистых оболочек всех доступных полостей организма. 
В естественной среде обитания человека микроорганизмы сосуществуют в 
сложных микробных группах, где формируются различные типы взаимодей-
ствий. Разнообразные болезни способны влиять на микробиологический со-
став биоценоза слизистой оболочки дыхательных путей. Исследование ха-
рактеристик микрофлоры ротоглотки у детей, находящихся в реанимации, 
выявило замещение нормальной микрофлоры патогенными энтерококками, 
грамотрицательными энтеробактериями и неферментирующими бактериями. 
Комбинация возбудителя дифтерии с болезнетворными стафилококками и 
стрептококками на поверхности миндалин приводит к сильной интоксикации 
организма, так как ферменты кокков усиливают действие дифтерийного токси-
на [28].

При дисбактериозе толстой кишки часто обнаруживается повышенное 
количество УПМ с преобладанием стафилококков и грибов Candida. Видовой 
состав УПМ варьирует в зависимости от причины дисбактериоза. Например, 
при поражении желчевыводящих путей увеличивается популяция энтеробак-
терий, особенно лактозонегативных, а при паразитарных инфекциях отмечен 
рост количества протеев.
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В кишечном биоценозе бактерии взаимодействуют друг с другом, и это 
взаимодействие может быть синергическим, антагонистическим или нейтраль-
ным. Межмикробные взаимодействия влияют на численность сапрофитных, 
условно-патогенных и патогенных микроорганизмов в микробиоте человека, 
на формирование ими биопленок, а также способствуют развитию осложне-
ний [29]. Нарушение баланса кишечной микрофлоры, или дисбактериоз, часто 
сопровождает различные соматические заболевания.

Традиционно полагают, что начальным этапом в развитии дисбиотиче-
ских нарушений является сокращение численности резидентной микрофлоры, 
включая бифидобактерии, лактобактерии и эшерихии. Поэтому терапия дис-
бактериоза, как правило, ориентирована на повышение популяции бифидо- и 
лактобактерий посредством пробиотических препаратов. Модификация соста-
ва нормальной кишечной флоры закономерно влечет за собой усиление дис-
баланса микроэкологии, что выражается в чрезмерном росте УПМ, в том числе 
золотистого стафилококка и гемолитических бактерий. Многие УПМ (клебси-
еллы, протеи, псевдомонады, стафилококки), образуя биопленки, приобрета-
ют резистентность к неблагоприятным воздействиям, в том числе к антибио-
тикам [30]. 

Вероятно, именно факторы вирулентности некоторых УПМ, такие как 
способность к адгезии, цитотоксичности и выработке энтеротоксинов служат 
инициирующим фактором в нарушении микробиологического равновесия 
[31]. Исходя из этого, лабораторная диагностика дисбактериоза должна фоку-
сироваться на идентификации УПМ, их количественной оценке с целью назна-
чения адекватной терапии [32].

В связи с увеличением числа острых кишечных инфекций (ОКИ), вызван-
ных УПМ, особенно среди маленьких детей, и сложностью их диагностики из-
за неспецифических симптомов и отсутствия четких диагностических критери-
ев, вопросы клинической и лабораторной диагностики таких инфекций приоб-
ретают особую важность. В эпидемиологическом плане ключевыми остаются 
вопросы о роли различных источников инфекции, путях и факторах передачи, 
а также эффективности противоэпидемических мер при ОКИ, вызванных УПМ 
[33]. 

Например, клебсиеллы, по разным данным, выявляются как причина 
кишечных инфекций у детей с различной частотой (от 6% до 56,5%), что зави-
сит от возраста пациентов, характера заболеваемости (единичные случаи или 
вспышки) и используемых методов диагностики. Клебсиеллезная кишечная 
инфекция обычно проявляется как гастроэнтероколит, поражающий весь же-
лудочно-кишечный тракт [34]. Заболевания, вызванные протеями, отличают-
ся многообразием клинических форм. При ОКИ наиболее часто выделяются 
P. vulgaris, P. morganii, реже P. mirabilis, P. reffgeri. У половины больных забо-
левание протекает преимущественно в среднетяжелой форме. Более тяжелое 
течение наблюдается при заболеваниях, вызванных P. mirabilis, тогда как при 
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заболеваниях, обусловленных P. vulgaris, чаще отмечается легкое течение ки-
шечной инфекции. В значительной мере тяжесть заболевания связана с воз-
растом больных [35, 36].

Диагностика инфекций, вызванных УПМ представляет собой сложный 
многоступенчатый процесс, включающий в себя различные методы исследо-
ваний [37–39]:

- традиционные бактериологические методы, основанные на культиви-
ровании отдельных бактериальных колоний и их идентификации посредством 
анализа морфологических характеристик, ферментных свойств, антигенной 
структуры, восприимчивости к специфическим бактериофагам, антибиотикам 
и антисептикам. Параллельно выполняется количественная оценка видов ми-
кроорганизмов, присутствующих в образце, путем измерения количества ко-
лониеобразующих единиц (КОЕ);

- методы обнаружения, основанные на выявлении антигенов микроор-
ганизмов с использованием иммунохимических реакций (например, реакция 
иммунофлуоресценции (РИФ), иммуноферментный анализ (ИФА), радиоим-
мунный анализ (РИА)), их генетического материала (полимеразная цепная ре-
акция (ПЦР), секвенирование) или типичных продуктов метаболизма (органи-
ческих кислот, спиртов, аммиака);

- методы, позволяющие оценить иммунный ответ организма на антигены 
возбудителей, выявить положительную сероконверсию и определить динами-
ку увеличения титров антител в период инфекции. Применяются различные 
реакции (например, реакция пассивной гемагглютинации (РПГА), ИФА). Увели-
чение титров антител в четыре и более раза в парных образцах сыворотки, взя-
тых в начале заболевания и спустя 10-14 дней, указывает на этиологическую 
значимость идентифицированного микроорганизма.

Профилактика инфекций, вызванных УПМ, включает в себя ряд меропри-
ятий. Важными факторами предотвращения заболеваний является соблюде-
ние гигиенических норм, правильное питание, укрепление иммунитета, регу-
лярные профилактические осмотры и прививки. 

Учитывая, что большинство УПМ проявляют свое патогенное действие 
при определенных условиях, таких как наличие внутренних или внешних фак-
торов риска, целесообразно в профилактические меры для групп риска вклю-
чать использование иммуномодулирующих средств. Эти средства усиливают 
общие защитные механизмы организма.

Многие ученые в последнее время акцентируют внимание на сочета-
нии в геноме условно-патогенных бактерий факторов, определяющих устой-
чивость к антибиотикам и вирулентность [40-43]. Антибиотикорезистентность 
УПМ сегодня – это серьезное препятствие в лечении. Широкое распростране-
ние антибиотикорезистентности УПМ определяет необходимость регулярно-
го микробиологического мониторинга и дальнейшего изучения механизмов 
устойчивости.
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Понимание роли УПМ в патогенезе инфекций, особенно у пациентов 
группы риска, является ключевым элементом современной инфекционной 
безопасности и требует междисциплинарного подхода с участием врачей-ин-
фекционистов, микробиологов, эпидемиологов и клинических фармакологов.

Заключение

Инфекции, вызываемые УПМ, представляют собой серьёзную и нарас-
тающую проблему в здравоохранении. УПМ, долгое время воспринимавшиеся 
как безобидные сапрофиты или непостоянные члены микрофлоры человека, 
сегодня всё чаще выступают в роли серьёзных возбудителей инфекционных 
процессов – особенно у пациентов с ослабленным иммунитетом, лиц с тяжё-
лыми сопутствующими заболеваниями, а также в условиях стационаров и ин-
тенсивной терапии.

Современные вызовы связаны не только с ростом числа внутрибольнич-
ных инфекций, но и с широким распространением устойчивости возбудителей 
к антибиотикам, сложностью верификации этиологической роли УПМ (ввиду 
их постоянного присутствия в нормальной микрофлоре), а также с трудностя-
ми в выборе адекватной терапии заболеваний, особенно при полимикробных 
ассоциациях. Увеличение числа онкологических и аутоиммунных заболева-
ний, широкое применение иммуносупрессивной терапии и инвазивных меди-
цинских процедур создают благоприятную среду для реализации патогенного 
потенциала этих микроорганизмов.

Таким образом, «старые» возбудители в новых условиях проявляют «но-
вые» свойства, требуя от медицинского сообщества пересмотра диагностиче-
ских критериев, стратегий профилактики и подходов к лечению. Ключевыми 
направлениями в борьбе с этой угрозой становятся усиление микробиологиче-
ского мониторинга, внедрение молекулярно-генетических методов диагности-
ки, рациональное использование антибиотиков, развитие персонализирован-
ной медицины и расширение знаний клиницистов о клинической значимости 
УПМ.

Без комплексного подхода, объединяющего эпидемиологию, микро-
биологию, клиническую практику и фармакологию, эффективное противодей-
ствие этим «тихим», но всё более опасным инфекциям будет невозможным. 
Инфекции, вызываемые УПМ – яркий пример того, как эволюция медицинских 
технологий и изменение социально-демографической ситуации порождают 
новые вызовы, даже, казалось бы, в хорошо изученных областях инфекцион-
ной патологии.
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4.2. Проблема антибиотикорезистентности

Устойчивость инфекций к антибиотикам представляет собой глобальную 
угрозу, несмотря на усилия по разработке качественно новых, инновационных 
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антимикробных средств. Сегодня это не только вопрос здравоохранения, но и 
социальная проблема. Формирование антибиотикорезистентности влечет за 
собой увеличение продолжительности пребывания в больнице, а также рост 
экономических издержек. Более того, антибиотики играют критически важную 
роль в национальной безопасности государства для эффективной борьбы с 
биологическим оружием [1].

Знаменательным моментом для медицины стал 1928 год, когда британ-
ский ученый Александр Флеминг открыл пенициллин, первый в истории анти-
биотик. Это открытие ознаменовало новую эру в медицине, – эпоху антибиоти-
ков, которые вначале воспринимались как универсальное средство, способное 
радикально изменить ситуацию в борьбе с инфекционными заболеваниями. 
Однако восторженное отношение к ним быстро сменилось более реалистич-
ным. Дальнейшее изучение микроорганизмов привело к разработке множе-
ства антибактериальных препаратов, отличающихся механизмами действия, 
спектром активности и химическими характеристиками.

Антибиотикорезистентность (АР) признана ВОЗ одной из десяти наибо-
лее серьезных угроз глобальному здравоохранению с 2019 года. Это обуслов-
лено несколькими факторами: быстрым распространением резистентности 
среди микроорганизмов, включая УПМ, образованием биопленок, которые 
ограничивают биодоступность препаратов; множественной лекарственной 
устойчивостью; выявлением в геномах бактерий «островков патогенности», 
содержащих гены АР, и частой передачей этих генов. В научно-медицинской 
литературе АР даже придают статус «вновь появившейся смертельной болез-
ни» [2, 3].

В 2009 г. Американское общество инфекционных болезней (IDSA) вы-
делило шесть особо опасных видов (родов) АР патогенных бактерий, объ-
единенных в группу ESKAPE (эти микроорганизмы в процессе селекции при-
обрели свойство ускользать – еscape – от действия современных антибиоти-
ков): Enterococcus faecium (VRE), Staphylococcus aureus (MRSA), Klebsiella spp., 
Escherichia coli (с расширенным спектром бета-лактамаз – extended spectrum 
beta-lactamases (ESBL)), Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aeruginosa, 
Enterobacter spp. Однако в феврале 2017 г. опубликовано сообщение ВОЗ уже о 
двенадцати опасных для человека АР бактериях. В списке, утвержденном ВОЗ, 
все резистентные микроорганизмы разделены на три группы по уровню не-
обходимости в создании новых антибактериальных препаратов: крайне при-
оритетные, высокоприоритетные и среднеприоритетные [4-7].

Первая группа представлена микроорганизмами с множественной лекар-
ственной устойчивостью, которые в результате присоединения к неинфекци-
онным заболеваниям (например, травмам, ожогам) могут вызывать тяжелые 
и часто – смертельные инфекции, такие как сепсис и пневмонии. В эту группу 
включены Acinetobacter spp., Pseudomonas ssp. и различные виды семейства 
Enterobacteriaceae (включая Klebsiella spp., E. coli., Serratia spp и Proteus spp.). У 
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этих бактерий сформировалась устойчивость к действию широкого ряда анти-
биотиков, включая карбопенемы и цефалоспорины третьего поколения, кото-
рые являются препаратами выбора при лечении инфекционных заболеваний 
с множественной лекарственной устойчивостью.

Во вторую группу (высокой приоритетности) включены бактерии, де-
монстрирующие возрастающую невосприимчивость к лекарствам. Это, в част-
ности, Enterococcus faecium с резистентностью к ванкомицину, Staphylococcus 
(к метициллину и ванкомицину), Helicobacter pylori (к кларитромицину), 
Campylobacter spp. и Salmonellae spp. (к фторхинолонам), а также Neisseria 
gonorrhoeae (к цефалоспоринам и фторхинолонам).

В третьей группе микроорганизмы, такие как Streptococcus pneumoniae, 
устойчивый к пенициллину, Haemophilus influenzae, резистентный к ампицил-
лину, и Shigella spp., проявляющая устойчивость к фторхинолонам.

Одной из серьезных проблем является ограниченный доступ к качествен-
ным антимикробным препаратам. Дефицит антибиотиков наблюдается повсе-
местно, вне зависимости от уровня экономического развития страны. Сегодня 
очевидно, что без надлежащего лечения инфекций, не поддающихся антибио-
тикотерапии, и без расширения доступа к существующим и инновационным 
противомикробным лекарствам высокого качества, число заболевших и уми-
рающих от инфекций будет только увеличиваться. Вмешательства в медицине, 
например, хирургия (включая кесарево сечение и эндопротезирование), хими-
отерапия при онкологии и пересадка органов станут более опасными.

В мире наблюдаются высокие показатели устойчивости к антибиотикам, 
применяемым для лечения распространенных бактериальных заражений, та-
ких как инфекции мочевыводящих путей, заражение крови, половые инфек-
ции и определенные виды диареи, что указывает на истощение эффективных 
антимикробных средств. Глобальная система надзора за устойчивостью к про-
тивомикробным препаратам (GLASS) свидетельствует, что резистентность к ци-
профлоксацину, широко используемому для лечения инфекций мочевыводя-
щих путей, колеблется от 8,4% до 92,9% для Escherichia coli и от 4,1% до 79,4% 
для Klebsiella pneumoniae [8, 9]. 

K. pneumoniae – распространенная кишечная бактерия, которая может 
вызывать опасные для жизни инфекционные поражения. В настоящее время 
во всех регионах мира распространилась устойчивость K. pneumoniae к пре-
паратам последнего резерва (класса карбапенемов). K. pneumoniae является 
одной из ведущих причин таких внутрибольничных инфекций, как пневмония, 
инфекции кровотока, инфекции у новорожденных и пациентов отделений ин-
тенсивной терапии. В некоторых странах из-за формирования устойчивости 
карбапенемы не подходят для лечения более половины пациентов, инфици-
рованных K. рneumoniae [10, 11].

Широкое распространение получила устойчивость E. coli к противоми-
кробной активности фторхинолонов, часто применяемым при инфекциях мо-
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чевой системы. Во многих странах мира результативность этой группы препа-
ратов снизилась более чем на 50% случаев. 

Колистин остается единственным препаратом последнего резерва в 
борьбе с жизнеугрожающими инфекциями, вызываемыми энтеробактериями, 
устойчивыми к карбапенемам. 

Staphlylococcus aureus присутствует в микрофлоре кожных покровов че-
ловека, а также нередко вызывает распространение вне- и внутрибольничных 
инфекций. Согласно статистике, риск летального исхода у пациентов, заражен-
ных метициллин-резистентным S. aureus, увеличивается на 64% по сравнению 
с теми, кто инфицирован вариантом, чувствительным к этому антибиотику.

Повсеместная невосприимчивость к лекарствам у разнообразных видов 
N. gonorrhoeae сводит к нулю попытки предотвратить и лечить гонорею. Воз-
будитель быстро обретает устойчивость к сульфаниламидам, пенициллинам, 
тетрациклинам, макролидам, фторхинолонам и цефалоспоринам первых ге-
нераций. В настоящее время, действенным способом эмпирического лечения 
гонореи, является применение инъекционного цефтриаксона – цефалоспори-
на широкого спектра действия [12]. 

Появление у Mycobacterium tuberculosis резистентности к антибиоти-
кам стал серьезной угрозой и сводит на нет успехи, достигнутые в глобальной 
борьбе с туберкулезом. По информации ВОЗ, в 2020 году было зафиксировано 
порядка полумиллиона новых случаев туберкулеза, невосприимчивого к ри-
фампицину. По большей части это были случаи мультирезистентного туберку-
леза – формы болезни, характеризующейся устойчивостью к двум наиболее 
действенным лекарствам против этой инфекции [13].

Другая проблема – резистентность к противовирусным лекарствам, воз-
никающая из-за быстрого размножения вирусов при продолжительном воз-
действии лекарственных препаратов и отбора резистентных вариантов, осо-
бенно у больных с ослабленным иммунитетом. В настоящее время проблема 
устойчивости касается большинства противовирусных препаратов, включая 
антиретровирусные. 

Формирование лекарственно устойчивой ВИЧ-инфекции (ЛУ-ВИЧ) может 
снизить или полностью нивелировать действенность всех антиретровирусных 
средств, включая новейшие. Заражение ЛУ-ВИЧ возможно как у пациентов, 
проходящих антиретровирусную терапию, так и у людей, впервые столкнув-
шихся с ВИЧ. В ряде африканских, азиатских и латиноамериканских стран, где 
проводится отслеживание ситуации, доля случаев ЛУ-ВИЧ с устойчивостью к 
ненуклеозидным ингибиторам обратной транскриптазы (ННИОТ) до начала 
лечения среди взрослых, начинающих терапию первой линии, превышает 10%. 
Особую обеспокоенность вызывает высокая распространенность резистентно-
сти, существующей до начала лечения, у младенцев. В африканских странах, 
расположенных к югу от Сахары, более половины новорожденных с диагно-
стированным ВИЧ являются носителями вируса, устойчивого к ННИОТ. Учиты-
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вая эти факторы, в обновленных рекомендациях ВОЗ в качестве приоритетного 
лечения первой линии для взрослых и детей рекомендуется новый препарат 
– долутегравир. Его применение особенно важно для предотвращения небла-
гоприятных последствий, связанных с устойчивостью к ННИОТ [14, 15].

Увеличение устойчивости создает значительные экономические пробле-
мы, так как средства второй и третьей линии обходятся значительно дороже 
препаратов первой линии. Программа ВОЗ по борьбе с устойчивостью ВИЧ от-
слеживает динамику распространения инфекции и формирования устойчиво-
сти к устаревшим и современным препаратам против ВИЧ по всему миру.

Появление малярийных паразитов, обладающих устойчивостью к лекар-
ствам, представляет собой серьезную проблему в борьбе с малярией, приво-
дящую к росту заболеваемости и смертности. В качестве основного метода 
терапии неосложненной малярии, вызванной Plasmodium falciparum, в боль-
шинстве эндемичных стран рекомендуется артемизинин-комбинированная 
терапия [16]. 

Растущая устойчивость грибковых инфекций к лекарственным препа-
ратам осложняет и без того непростую ситуацию с их лечением. Это ведет к 
появлению новых случаев заражения грибами, трудно поддающимися лече-
нию, неэффективности терапии и переходу на более дорогие схемы лечения. 
Лечение многих грибковых инфекций всегда было сопряжено с трудностями, 
включая токсичность препаратов, особенно у пациентов с сопутствующими ин-
фекциями, такими как ВИЧ. Широкое распространение получила лекарственно 
устойчивая форма Candida auris, устойчивая к флуконазолу, амфотерицину B и 
вориконазолу, с растущей резистентностью к каспофунгину [17].

Еще в 1970-х годах ВОЗ начала принимать меры по борьбе с устойчиво-
стью к противомикробным препаратам, а в 1984 году была принята первая ре-
золюция Всемирной ассамблеи здравоохранения, призывающая к рациональ-
ному использованию лекарственных средств, включая антибиотики. С 1998 
года Европейская сеть эпиднадзора за устойчивостью к антимикробным сред-
ствам осуществляет сбор информации из стран Европейского Союза, функцио-
нируя под эгидой Европейского центра профилактики и контроля заболеваний 
и собирая данные из 27 стран-членов ЕС, а также из Исландии и Норвегии [18-
20]. 

В 2001 году ВОЗ представила Глобальную стратегию по сдерживанию 
устойчивости к антимикробным средствам. Эта стратегия была направлена 
на замедление развития новых резистентных штаммов и ограничение рас-
пространения уже имеющихся микроорганизмов с АР. В ноябре 2001 года Ев-
ропейский Союз также предпринял шаги, предложив государствам-членам 
разработать собственные стратегии разумного использования антибактери-
альных средств. Позднее, в 2015 году, Всемирная ассамблея здравоохранения 
одобрила Глобальный план действий по устойчивости к противомикробным 
препаратам. В рамках этого плана ВОЗ инициировала создание системы эпи-
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демиологического надзора за устойчивостью микроорганизмов к противоми-
кробным препаратам [21]. 

В последние годы наблюдается активизация международных усилий 
в борьбе с АР, выражающаяся в разработке программ и стратегий, создании 
ассоциаций и принятии деклараций. Среди наиболее значимых инициатив 
следует отметить «Всемирную декларацию по борьбе с устойчивостью к анти-
биотикам» и «Программу 10x20», нацеленную на создание десяти новых анти-
биотиков. Также сформирована коалиция из 40 биофармацевтических фирм, 
сосредоточенных на поиске и разработке новых антимикробных средств [22].

Одним из ключевых методов изучения АР является непрерывный монито-
ринг. Большинство государств Евросоюза внедрили национальные и междуна-
родные системы отслеживания устойчивости к антибиотикам. В европейском 
регионе при поддержке ВОЗ действует организация Europian Antimicrobial 
Resistance Surveillance System (EARSS), задача которой – совершенствование 
национальных систем надзора за АР в странах ЕС. Данные, полученные в лабо-
раториях стран-участниц, консолидируются в единую общеевропейскую базу 
данных об АР. 

В России мониторинг АР с 2000 года осуществляет научно-методический 
центр, функционирующий на базе НИИ антимикробной химиотерапии ГБОУ 
ВПО СГМА Минздрава России. Центр регулярно предоставляет в ВОЗ информа-
цию о состоянии АР в РФ, основанную на результатах многоцентровых иссле-
дований, а также данные об использовании антибиотиков. Активное участие в 
этой работе принимает ассоциация МАКМАХ (Межрегиональная ассоциация 
по клинической микробиологии и антимикробной химиотерапии), реализую-
щая совместно с компанией AstraZeneca ряд проектов, таких как ЦЕРБЕРУС – 
многоцентровое исследование устойчивости к антибиотикам грамотрицатель-
ных и грамположительных клинических штаммов бактерий в России, и ПеГАС 
– первое в России многоцентровое исследование резистентности основных 
возбудителей респираторных инфекций, таких как пневмококки, гемофиль-
ная палочка и β-гемолитические стрептококки группы А. В исследованиях при-
нимают участие 30 различных центров в России. Создана «Карта АБР России» 
– AMRmap (map.antibiotic.ru). Карта позволяет сократить время между про-
ведённым исследованием и предоставлением результатов. В стране с 2011 г. 
активно реализуется программа СКАТ (Стратегия контроля антимикробной те-
рапии), целями которой являются оптимизация применения антимикробных 
препаратов в стационарах и сдерживание роста антибиотикорезистентности 
[23]. 

Глобальная интерактивная карта ResistanceOpen, разработанная систе-
мой HealthMap, является ценным источником данных о резистентности к анти-
биотикам. Она не только информирует о мировых вспышках заболеваний и их 
возбудителях, но и предоставляет сведения об устойчивости к антимикробным 
препаратам, причем все эти данные доступны для широкого пользования. В 
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Европе для аналогичных целей функционирует EARS-Net (Европейская сеть по 
надзору за устойчивостью к антимикробным средствам), которая отслеживает 
изменения в распространении заболеваний и чувствительность возбудителей 
к различным препаратам [24].

Одним из показателей результативности решения проблемы АР явля-
ется формирование глобальных партнерств и соглашений между странами. 
Эффективная стратегия по контролю и мониторингу АР требует комплексно-
го подхода, активного участия большого числа стран и сокращения числа вну-
трибольничных инфекций. На сегодняшний день инициативы по ограничению 
распространения устойчивости к антимикробным препаратам осуществляются 
в странах Северной и Южной Америки, ЕС, Восточной Европе, Азии, Африке 
и Западно-Тихоокеанском регионе. Лидирующую роль в проведении научных 
исследований и контрольных мероприятий в данной области занимает Россия, 
в то время как в Киргизии и Казахстане реализовано ограниченное количество 
мер. ESAC-Net (Европейская сеть по надзору за потреблением антимикробных 
препаратов) разработала методики количественной оценки и качественного 
анализа моделей применения антибиотиков. Более того, ESAC-Net обеспечи-
вает органы государственной власти и Европейскую комиссию достоверными 
данными о рациональности использования антибактериальных средств в Ев-
ропе.

В контексте сегодняшних вызовов в сфере охраны здоровья, борьба с 
устойчивостью бактерий к антибиотикам становится одной из ключевых задач. 
Решение этой проблемы видится в нескольких направлениях. Во-первых, это 
интеграция в клиническую практику инновационных природных антибиотиче-
ских препаратов с высокой эффективностью. Во-вторых, перспективным путем 
является химическая трансформация уже известных антибиотиков, что позво-
лит улучшить их свойства и преодолеть резистентность. В-третьих, разработка 
ксенобиотиков, веществ, чуждых биологическим системам, что может стать 
альтернативным подходом. Кроме того, важным аспектом является создание 
целенаправленных систем доставки лекарств, которые обеспечат адресное 
воздействие на бактерии. Наконец, разработка принципиально новых классов 
антимикробных средств также представляется необходимым шагом в борьбе 
с антибиотикорезистентностью.

В Российской Федерации принята стратегия предупреждения распро-
странения антимикробной резистентности на период до 2030 года [25], в ко-
торой отмечено, что особая роль в борьбе с устойчивостью микроорганизмов 
принадлежит вакцинопрофилактике, которая обеспечивает формирование 
специфического иммунитета, что приводит к снижению потребности в приме-
нении противомикробных препаратов.

Иммунизация может ограничить развитие устойчивости к антибиотикам, 
сокращая общее количество инфекций. Это достигается за счет прямого и кос-
венного (коллективного) воздействия, уменьшения разнообразия циркули-
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рующих резистентных вариантов и выраженного влияния конъюгированных 
вакцин. При этом следует учитывать побочное действие, которое оказывают 
противовирусные прививки [26]. 

В последние годы идёт активная разработка новых антибиотиков, кото-
рые будут воздействовать на базовые внутриклеточные структуры бактерий, 
оказывающие повреждающее действие на макроорганизм.

Создание принципиально новых средств требует, несомненно, большо-
го внимания. Согласно информации, предоставленной Европейским агент-
ством по лекарственным средствам, из 66 вновь разработанных действующих 
веществ с антибактериальным эффектом, только 27 показали потенциально 
новый механизм воздействия или взаимодействовали с до этого неизвестной 
мишенью. И лишь 15 из них были потенциально пригодны для системного ис-
пользования [27].

Следует отметить, что создание новых антимикробных препаратов – не 
единственный способ противодействия инфекционным болезням. Изучение 
математической модели, сравнивающей темпы разработки новых антибио-
тиков со скоростью их обесценивания в результате развития устойчивости у 
микроорганизмов, выявило, что в долгосрочной перспективе замедление эво-
люционного процесса у бактерий оказывается более действенным подходом, 
чем непрерывное создание новых антибиотиков. Вероятно, создание подоб-
ных методик станет приоритетным вектором развития антимикробной тера-
пии в будущем.

Синергетический эффект достигается при совместном применении анти-
биотиков и алкилрезорцинов – природных молекул, обладающих защитными 
свойствами. Алкилрезорцины, проникая внутрь бактериальных клеток, нару-
шают целостность их мембран, денатурируют белки и повреждают геном, тем 
самым повышая восприимчивость бактерий к антибиотикам. Эта комбинация, 
известная как «суперпуля», демонстрирует тысячекратное увеличение эффек-
тивности по сравнению с монотерапией антибиотиками и тридцатикратное за-
медление развития резистентности [28].

На фоне глобального увеличения числа бактериальных штаммов, об-
ладающих резистентностью ко многим антимикробным препаратам, возрас-
тает актуальность поиска альтернативных методов профилактики и терапии 
инфекционных и воспалительных процессов. В этой связи активно изучаются 
антибактериальные свойства ионов и наночастиц различных металлов и по-
лупроводниковых материалов [29, 30]. Эти элементы интегрируются в состав 
покрытий для катетеров, хирургических перевязочных материалов, антисепти-
ческой одежды, а также ортопедических имплантатов. Обсуждаются возмож-
ности более широкого применения металлических наночастиц в медицинской 
практике.

В последние годы вновь возрос интерес к бактериофагам и лизатам 
бактерий как потенциальным антимикробным агентам [31]. Их применение 
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в качестве средств борьбы с бактериями началось вскоре после их открытия, 
в 20-х годах прошлого века. К преимуществам фаготерапии относят высокую 
избирательность воздействия, отсутствие негативного влияния на нормаль-
ную микрофлору, бактерицидный эффект, в том числе в отношении биопле-
нок, способность бактериофагов к самовоспроизведению в области инфекции, 
обеспечивая «автоматическую» дозировку. Кроме того, отмечается отсутствие 
токсичности и тератогенности, безопасность применения в период беремен-
ности, хорошая переносимость и высокий химиотерапевтический индекс. Ис-
пользование бактериофагов можно рассматривать как высокоточную анти-
бактериальную терапию. Исторически антибактериальные вирусы были един-
ственными средствами, способными подавлять рост бактерий. Бактериофаги 
обладают значительным потенциалом в качестве альтернативы химиотера-
певтическим антибактериальным препаратам. В отличие от антибиотиков, они 
характеризуются строгой избирательностью действия, не нарушают баланс 
микрофлоры, а также стимулируют факторы специфического и неспецифиче-
ского иммунитета, что особенно важно при лечении хронических воспалитель-
ных заболеваний и бактерионосительства. Однако для масштабного использо-
вания этих средств требуется урегулировать вопрос оперативного появления 
резистентных к фагам вариантов бактерий в популяции.

Сегодня как никогда важна солидарная ответственность врачей, фарма-
цевтов-провизоров и пациентов за применение антибактериальных препара-
тов, учитывая глобальный масштаб проблемы. В каждой стране необходимо 
наличие государственного органа или скоординированного механизма для от-
слеживания устойчивости к антимикробным препаратам. Этот орган должен 
обеспечивать функционирование систем мониторинга использования анти-
биотиков, разработку национальных протоколов по их разумному примене-
нию, а также создание национальных нормативных актов, контролирующих их 
исполнение.

Согласно официальным медицинским данным, инфекционные заболе-
вания, такие как пневмония и кишечные инфекции, остаются в числе десяти 
основных причин общей и младенческой смертности во многих странах Афри-
ки и Азии [32]. Это обуславливает повышенный спрос на антибиотики в дан-
ных регионах. Однако нехватка квалификации в области антибиотикотерапии 
приводит к их необоснованному назначению и применению, что, в свою оче-
редь, способствует росту антибактериальной устойчивости. Проблема анти-
биотикорезистентности также является серьезной проблемой в экономически 
развитых странах, включая Европу, США и Китай. Антибиотики доступны и при-
меняются повсеместно: в учреждениях первичной медико-санитарной помо-
щи, стоматологических клиниках, больницах, ветеринарных учреждениях и на 
фермах [33, 34].

Одна из ключевых стратегий в борьбе с антибиотикорезистентностью – 
ограничение использования антибиотиков в животноводстве. В частности, за-
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прещение добавления в корм животных препаратов, применяемых в медици-
не, а также использование антибиотиков для стимуляции роста. Это особенно 
важно, учитывая, что значительная доля (около 75%) производимых в мире 
антибиотиков используется именно в животноводстве. Параллельно с этим, 
ведется активная работа по ограничению бесконтрольного применения анти-
биотиков в медицине: предотвращение самолечения, борьба с необоснован-
ным назначением при вирусных и грибковых заболеваниях и запрет на про-
дажу без рецепта. Врачи отдают предпочтение антибиотикам узкого спектра 
действия, направленным на конкретные виды бактерий, и стараются прово-
дить тесты на чувствительность перед назначением терапии [35-37].

В период после принятия в 2001 году Глобальной стратегии ВОЗ по мо-
ниторингу и сдерживанию устойчивости к противомикробным препаратам, 
были предприняты значительные усилия для организации качественного гло-
бального надзора. Успех современных систем мониторинга устойчивости к 
антибиотикам обусловлен прогрессом в сфере информационных технологий и 
поддержкой национальных систем здравоохранения. Особенно значительные 
успехи достигнуты в Европе и Северной Америке. Благодаря развитой системе 
здравоохранения в передовых странах и участию ВОЗ в программах контроля 
устойчивости к антибиотикам в развивающихся странах стало возможным за 
10-15 лет добиться заметного сокращения частоты заболеваний, вызванных 
бактериями с множественной лекарственной устойчивостью, ограничить не-
рациональное использование антибиотиков врачами, повысить осведомлен-
ность населения о рисках самолечения антимикробными препаратами, а так-
же предоставить многим странам методологии для мониторинга и контроля 
устойчивости к антибиотикам [38, 39].

Для решения вопросов борьбы с устойчивостью к антибиотикам необ-
ходимо, в частности, разработать и внедрить стандартизированные протоко-
лы мониторинга, организовать сбор больших данных из различных регионов, 
расширить лабораторные возможности, улучшить управление данными и воз-
можности для создания сетей.

В нашей стране в рамках «Стратегии предупреждения распространения 
антимикробной устойчивости в Российской Федерации на период до 2030 
года» (распоряжением Правительства РФ от 29 сентября 2020 года № 2477) 
определены основные направления и меры по борьбе с проблемой АР [40]:

1) информирование населения по вопросам применения противоми-
кробных препаратов и проблемам антимикробной резистентности

- просвещение населения по проблемам антимикробной резистентно-
сти, включая вопросы рационального применения противомикробных препа-
ратов, их адекватной замены, а также недопустимости самолечения; 

- пропаганда иммунопрофилактики, здорового образа жизни и личной 
гигиены; информирование граждан о необходимости сохранения или восста-
новления нормальной микробиоты своего организма;
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- мотивирование правильного и осведомленного поведения пациента 
при обращении в медицинскую организацию.

2) повышение уровня подготовки специалистов в соответствующих от-
раслях по вопросам, связанным с антимикробной резистентностью 

- разработка, внедрение и совершенствование образовательных про-
грамм высшего образования и дополнительных профессиональных программ, 
в том числе непрерывного медицинского и фармацевтического образования, 
для специалистов различных профилей по вопросам антимикробной рези-
стентности, совершенствование образовательных программ по медицинской 
микробиологии, эпидемиологии, фармакоэкономике, а также осуществление 
мер по сдерживанию распространения антимикробной резистентности; 

- совершенствование профессиональных стандартов и квалификацион-
ных требований к специалистам, ответственным за назначение, применение и 
использование противомикробных препаратов, химических и биологических 
средств; 

- формирование профессиональной этики поведения специалистов, от-
ветственных за назначение, применение и использование противомикробных 
препаратов, химических и биологических средств, касающейся в том числе 
продвижения противомикробных препаратов, химических и биологических 
средств со стороны их производителей.

3) совершенствование мер по предупреждению и ограничению распро-
странения и циркуляции возбудителей с антимикробной резистентностью 

- внедрение современных методов профилактики, диагностики и лече-
ния инфекционных заболеваний, препятствующих формированию и распро-
странению антимикробной резистентности, включающих проведение этиоло-
гической диагностики и определение устойчивости возбудителей инфекцион-
ных заболеваний к противомикробным препаратам, оптимизацию схем лече-
ния, обеспечивающих снижение риска развития резистентности патогенных 
микроорганизмов к противомикробным препаратам; 

- внедрение новых эффективных методов определения профиля лекар-
ственной устойчивости возбудителей инфекционных болезней; 

- совершенствование учета и регистрации случаев инфекций, связан-
ных с оказанием медицинской помощи, контроля качества дезинфекционных 
средств и средств защиты растений; 

- проведение санитарно-противоэпидемических, противоэпизоотиче-
ских мероприятий, в том числе производственного контроля, а также осущест-
вление санитарно-эпидемиологического и ветеринарного надзора;

- разработка и внедрение методов диагностики состояния микробиоты, 
методов ее сохранения или восстановления нарушенных природных микро-
биоценозов человека, сельскохозяйственных животных и растений, а также 
создание и производство продуктов питания, нормализующих микробиоту 
(пробиотиков, пребиотиков, синбиотиков, метабиотиков); 
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4) обеспечение системного мониторинга распространения АР 
- развитие инфраструктуры микробиологических лабораторий медицин-

ских и ветеринарных организаций; 
- внедрение новых эффективных методов диагностики профиля лекар-

ственной устойчивости возбудителей инфекционных болезней; 
- мониторинг распространения антимикробной резистентности, осно-

ванный на данных лабораторной диагностики, в качестве одного из основных 
направлений мониторинга биологических и химических угроз в Российской 
Федерации; 

- осуществление контроля остаточных количеств антибиотиков в пище-
вой продукции и продовольственном сырье животного происхождения; 

- создание и развитие единой (межведомственной) базы данных о рас-
пространении антимикробной резистентности и включение ее в структуру баз 
данных формируемой государственной информационной системы обеспече-
ния химической и биологической безопасности.

5) изучение механизмов возникновения антимикробной резистентности 
и разработка противомикробных препаратов и альтернативных методов, тех-
нологий и средств профилактики, диагностики и лечения инфекционных забо-
леваний человека, животных и растений 

- проведение фундаментальных и прикладных научных исследований в 
области микробной экологии человека, животных и растений; 

- определение механизмов формирования и распространения антими-
кробной резистентности;

- формирование в рамках ведения государственных коллекций патоген-
ных микроорганизмов панелей штаммов микроорганизмов, обладающих ре-
зистентностью к противомикробным препаратам, химическим и биологиче-
ским средствам, а также стандартизация и объединение баз данных геномов 
таких микроорганизмов; 

-  разработка и внедрение противомикробных препаратов, в том числе 
антибиотиков; разработка и внедрение биологических лекарственных препа-
ратов, в том числе препаратов на основе бактериофагов, иммунобиологиче-
ских препаратов, иммуномодуляторов, пробиотиков, препаратов на основе 
противомикробных пептидов животного, растительного и микробного проис-
хождения;

-  разработка регламентов применения бактериофагов в различных об-
ластях здравоохранения, ветеринарии и растениеводстве, усовершенствова-
ние методов профилактики и лечения инфекционных заболеваний с помощью 
бактериофагов путем поэтапного введения препаратов бактериофагов в отрас-
левые стандарты в качестве противомикробных средств;

- разработка технологий и лекарственных средств, препятствующих фор-
мированию патогенными микроорганизмами биопленок, токсинов и других 
агрессивных соединений, элиминирующих гены резистентности к лекарствен-
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ным препаратам, препятствующих переносу этих генов к чувствительным ми-
кроорганизмам или снижающих экспрессию генов, а также иных препаратов, 
способствующих снижению инфекционности патогенных микроорганизмов;

- разработка дезинфекционных средств, не содержащих компоненты, 
способствующие формированию резистентности микроорганизмов к химиче-
ским и биологическим средствам; 

- разработка новых (быстрых) методов контроля содержания антибиоти-
ков в пищевой продукции и продовольственном сырье животного происхож-
дения; 

- разработка способов диагностики на основе технологий секвениро-
вания следующего поколения и технологий микрочипов для идентификации 
генов резистентности микроорганизмов к противомикробным препаратам в 
клиническом материале, пищевой продукции и продовольственном сырье жи-
вотного происхождения; 

6) совершенствование мер по осуществлению контроля за оборотом 
противомикробных препаратов, химических и биологических средств 

- введение ограничений, исключающих бесконтрольное применение 
противомикробных препаратов, химических и биологических средств, в том 
числе: совершенствование контроля за рецептурным отпуском противоми-
кробных препаратов для медицинского и ветеринарного применения; 

- принятие мер по обеспечению рационального назначения и примене-
ния противомикробных препаратов в здравоохранении и ветеринарии; 

- принятие мер по недопущению нецелевого применения противоми-
кробных препаратов в профилактических и иных целях; повышение требова-
ний к дистанционной торговле противомикробными препаратами и пестици-
дами; 

- запрет рекламы противомикробных препаратов;
- учет производства и потребления противомикробных препаратов, их 

перемещения через государственную границу Российской Федерации, от-
слеживание их оборота, движения и распределения путем ведения учета в 
электронной форме с участием производителей, импортеров, организаций 
оптовой и розничной торговли, медицинских и ветеринарных организаций, 
индивидуальных предпринимателей и юридических лиц, осуществляющих 
деятельность по выращиванию, разведению и содержанию животных, по про-
изводству кормов и кормовых добавок для животных; 

- введение производственного контроля за применением противоми-
кробных препаратов, химических и биологических средств в медицинских и 
ветеринарных организациях, а также индивидуальными предпринимателями 
и юридическими лицами, осуществляющими деятельность по выращиванию, 
разведению и содержанию сельскохозяйственных животных, в том числе аква-
культуры, растений, а также по производству пищевых продуктов животного и 
растительного происхождения;
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- предотвращение контрабандного ввоза и незаконного использования 
фармацевтических субстанций противомикробных препаратов и действующих 
веществ пестицидов в сельском хозяйстве.

7) обеспечение межведомственного взаимодействия и развитие между-
народного сотрудничества в области предупреждения и ограничения распро-
странения антимикробной резистентности  

- развитие методического, материально-технического обеспечения и 
кадрового потенциала медицинских и ветеринарных организаций, индиви-
дуальных предпринимателей и юридических лиц, осуществляющих деятель-
ность по разведению, выращиванию и содержанию животных, фитосанитар-
ных организаций, использующих противомикробные препараты, химические 
и биологические средства;

- мониторинг распространения антимикробной резистентности в каче-
стве одного из основных направлений мониторинга биологических и химиче-
ских угроз в Российской Федерации, направленный на участие микробиологи-
ческих и токсикологических лабораторий организаций (на региональном уров-
не), референс-центров по отдельным видам медицинской, ветеринарной, фи-
тосанитарной и иной деятельности, а также методического верификационного 
центра по вопросам антимикробной резистентности (на уровне федеральных 
органов исполнительной власти);

- согласование действий разных ведомств при создании и развитии еди-
ной базы данных по распространению антибиотикорезистентности. Разработ-
ка и внедрение, на основе данных мониторинга распространения антибиотико-
резистентности, совместного плана действий для заинтересованных ведомств, 
направленного на сдерживание распространения антибиотикорезистентности 
в России, с применением проектно-целевого подхода; 

- поддержка существующих и развитие перспективных направлений и 
проектов международного сотрудничества в рамках Союзного государства, 
Евразийского экономического союза, стран БРИКС, Содружества Независимых 
Государств, Шанхайской организации сотрудничества, Организации Объеди-
ненных Наций по вопросам предупреждения распространения антимикроб-
ной резистентности в мире.

Таким образом, осознание масштабов угрозы, связанной с ростом устой-
чивости микроорганизмов к противомикробным препаратам, а также разра-
ботка и внедрение комплексных мер по её сдерживанию приобретают гло-
бальное значение. В условиях современного мира, характеризующегося сво-
бодным перемещением людей и стиранием границ между странами, АР пере-
стала быть проблемой отдельных государств или индивидуальных пациентов 
– она стала вызовом для всего человечества. Широкое применение на прак-
тике рекомендаций ВОЗ способствует значительному снижению распростра-
нения устойчивых штаммов микроорганизмов, которые сегодня представляют 
одну из ключевых угроз как здоровью населения, так и устойчивому развитию 
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общества. В этой связи система здравоохранения нашей страны сталкивается 
с необходимостью формирования надёжного контроля за назначением анти-
биотиков, создания сети мониторинга АР, а также систематического сбора и 
анализа данных об антибиотикограммах и клинических последствиях рези-
стентности. Для эффективной борьбы с устойчивостью бактерий к антибиоти-
кам требуется комплексный, межведомственный подход и активная коорди-
нация усилий на национальном уровне.

Проблема антибиотикорезистентности представляет собой один из са-
мых острых вызовов для современной медицины и общественного здравоох-
ранения. Старые, казалось бы, хорошо изученные инфекции – такие как тубер-
кулёз, сальмонеллёз, гонорея, стафилококковые и стрептококковые инфекции 
– вновь становятся угрозой из-за стремительного роста устойчивости патогенов 
к традиционным антибиотикам. Этот феномен обусловлен как естественной 
эволюцией микроорганизмов, так и антропогенными факторами: неоправдан-
ным и неконтролируемым использованием антибиотиков в медицине, ветери-
нарии и сельском хозяйстве.

Антибиотикорезистентность ставит под угрозу достижения XX века в 
борьбе с инфекционными болезнями, делая рутинные медицинские вмеша-
тельства от хирургических операций до химиотерапии – потенциально смер-
тельно опасными. Бездействие в этой сфере чревато возвращением в «дона-
учную эпоху», когда любая инфекция могла стать приговором.

Решение проблемы требует комплексного, междисциплинарного и гло-
бального подхода: усиления систем мониторинга, рационального использо-
вания антибиотиков, активного внедрения программ микробиологического 
мониторинга, инвестиций в разработку новых антимикробных препаратов и 
альтернативных стратегий (например, фаготерапии, иммунотерапии), а также 
просветительской работы с населением и медицинским сообществом.

Борьба с антибиотикорезистентностью – это не только медицинская, но 
и этическая, экономическая и экологическая задача. Только совместными уси-
лиями на национальном и международном уровнях можно сохранить эффек-
тивность существующих антибиотиков и обеспечить безопасность будущих по-
колений.
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4.3. Сочетанные инфекции

4.3.1. Основные вопросы сочетанности инфекций

Первое упоминание о сочетанных инфекциях датируется 1865 годом, ког-
да Л. Пастер обнаружил, что заразная болезнь шелковичных червей обуслов-
лена двумя разными микроорганизмами [95]. Во второй половине XIX века 
были впервые описаны случаи вторичных и сочетанных инфекций у людей. 
Однако в статьях была представлена только информация о клинических случа-
ях заболеваний и не раскрыта эпидемиологическая составляющая инфекцион-
ного процесса [10].

Во второй половине XX века с развитием микробиологии и клинической 
практики число публикаций по проблеме сочетанных инфекций увеличилось. 
В разных работах использовались различные термины для описания данной 
патологии: смешанные, ассоциированные, полиэтиологические,  коморбид-
ные инфекции, микст-инфекции, коинфекции, суперинфекции [53, 89].

Объемные исследования вопросов сочетанных инфекций были изложе-
ны, в частности, в монографии Пискаревой Н.А., посвященной клинике и лабо-
раторной диагностике «смешанных» вирусных инфекций [72], и монографии 
Ляшенко Ю.Н., Иванова А.Н. [53], содержащей описание сочетанных инфек-
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ций, в том числе вирусных гепатитов, брюшного тифа, паратифов А и В, острых 
кишечных диарейных заболеваний, ангины, дифтерии и малярии [53].

В монографии Нечаева В.В. рассмотрены вопросы эпидемиологии, кли-
ники, диагностики, лечения сочетанных форм туберкулёза, ВИЧ-инфекции и 
вирусных гепатитов [66], в научном труде Шкарина В.В. описаны эпидемиоло-
гические особенности различных сочетанных инфекций [95].

Несмотря на повышенный интерес к проблеме сочетанности инфекцион-
ных болезней, в настоящее время отсутствует комплексный научный подход к 
изучению данной инфекционной патологии. В России не ведется регистрация 
и учет случаев сочетанных инфекций за исключением ВИЧ-инфекции/туберку-
лёза [65, 98].

О многообразии сочетанных инфекций можно судить по публикациям. 
Наиболее подробно изучены вопросы сочетанности социально значимых за-
болеваний, таких как туберкулёз, ВИЧ-инфекция, вирусные гепатиты, а также 
энтеровирусных, острых респираторных, природно-очаговых инфекций, пара-
зитозов [95].

В связи с отсутствием статистических данных затруднение вызывает 
структуризация сочетанных инфекций по числу возбудителей, их видам, эко-
логии. Наибольший удельный вес в структуре сочетанных инфекций приходит-
ся на заболевания, вызванные двумя возбудителями [95], также описываются 
случаи, вызванные четырьмя и более инфекционными агентами [98].

Этиологическими агентами сочетанных инфекций могут быть как клеточ-
ные (бактерии, грибы, простейшие), так и неклеточные (вирусы) формы ми-
кроорганизмов, а также гельминты. Наиболее частым сочетанием микроорга-
низмов-ассоциантов являются: бактерия + вирус; бактерия + бактерия; вирус + 
вирус [95].

Клиническая картина при сочетанных инфекциях может отличаться от 
моноинфекции, вызванной данными микроорганизмами, в том числе может 
наблюдаться:

- доминирование проявлений одной инфекции над другой (другими);
- наличие симптомов всех инфекций с усилением их и формированием 

тяжелой клинической картины;
- наличие симптомов всех инфекций, протекающих независимо и не вли-

яющих на картину каждого заболевания;
- отягощенное влияние одной инфекции на другую, что может затруднять 

диагностику и выявление сочетанного инфекционного процесса, особенно для 
инфекций, возбудители которых поражают одни и те же органы;

- искажение клинической картины, в том числе проявление симптомов, 
не свойственных для каждой инфекции по отдельности [95].

Особый интерес вызывает патогенез и взаимоотношения возбудителей 
при сочетанных инфекциях. Изучение этого вопроса затруднено в связи с нали-
чием нескольких одновременно протекающих инфекционных процессов. При 
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сочетанных инфекциях организм человека и возбудители инфекций формиру-
ют сложную паразитарную систему, в которой патогенные микроорганизмы 
взаимодействуют между собой и с макроорганизмом [97].

При анализе патогенеза смешанных инфекций учитывают: входные во-
рота инфекционных агентов, пути инфицирования, последовательность и сро-
ки инфицирования разными возбудителями (особенно в случае независимого 
инфицирования), длительность инкубационного периода, тропность органов, 
взаимодействие возбудителей инфекционных болезней с макроорганизмом и 
между собой, изменчивость возбудителей, реакции макроорганизма на микст-
инфицирование [87, 97].

При общности механизмов заражения зачастую возникает одновремен-
ное инфицирование несколькими патогенами. Примерами таких заболеваний 
является боррелиозно-риккетсиозная, боррелиозно-вирусная смешанная ин-
фекция, сочетанная респираторная, кишечная инфекция [43, 67,72].

Также может развиваться суперинфекция в результате присоединения 
инфекционного агента к первичному процессу. Вторичное инфицирование в 
данном случае может происходить вследствие повышения восприимчивости 
ко второму патогену. Кишечные вирусы повышают чувствительность к патоген-
ным микроорганизмам с фекально-оральным механизмом заражения: саль-
монеллам, шигеллам [67]. Тяжелому течению сочетанной инфекции может 
способствовать совпадение сроков вторичного инфицирования с фазой угне-
тения защитных реакций макроорганизма после иммунного ответа на первич-
ный инфекционный процесс. Также может наблюдаться отягощение течения 
первичного заболевания в связи с повышением инфекционной нагрузки на ор-
ганизм, взаимодействия между микроорганизмами. В отдельных случаях при-
соединившаяся инфекция может протекать легче. Механизм данного явления 
основывается на консолидации защитных сил организма при первичном за-
ражении [95].

Взаимодействие патогенов может происходить по различным сценари-
ям: с активизацией (синергизм) инфекционного процесса, вызванного обоими 
(всеми) возбудителями, активизацией одного заболевания, без активизации 
инфекционного процесса (антагонизм), с отсутствием влияния патогенов друг 
на друга (индифферентность) [95]. Возможно искажение клинических прояв-
лений болезни в силу наличия симптомов, не свойственных для течения каж-
дой отдельной инфекционной патологии [69].

Взаимодействие между патогенными микроорганизмами на основе си-
нергизма свойственно для сочетанных инфекций: боррелиоз/бабезиоз, кле-
щевой энцефалит/боррелиоз, ВИЧ-инфекция/цитомегаловирусная инфекция 
[3, 79, 86].

Тяжелое течение одной из инфекций характерно при совместном ин-
фицировании и взаимодействии штаммов вируса гриппа и  Staphylococcus 
aureus  за счет нарастания вирулентности последних. Аденовирусы способ-
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ствуют активизации микоплазменной инфекции [55]. При этом микоплазмы 
оказывают ингибирующее действие на аденовирусы, вирусы кори и герпеса 
[8]. На взаимоотношения возбудителей может оказать влияние очередность 
заражения [52].

При антагонистических взаимоотношениях между возбудителями могут 
развиваться легкие формы обоих заболеваний (заражение вирусами гриппа 
и парагриппа, вирусом гриппа и аденовирусом, энтерококками и грибами 
рода Candida, различными вирусами гепатита) [69].

В отдельных случаях сочетанные инфекции не оказывают друг на друга 
влияния. Чаще это характерно для инфекций, не имеющих тесной патогене-
тической связи (клещевой энцефалит и грипп, клещевой энцефалит и сыпной 
тиф), исключением является сочетанное инфицирование ВИЧ и возбудителем 
туберкулёза, имеющими разные механизмы заражения, но общую тропность 
к органам лимфатической системы [8]. Сочетание респираторно-синцитиаль-
ного вируса и метапневмовируса, как правило, не оказывает существенного 
влияния на клинику обоих заболеваний [69].

Под воздействием сочетанности может активизироваться изменчивость 
возбудителей [87]. Например, к повышению вирулентности штаммов бета-ге-
молитического стрептококка группы А может приводить их взаимодействие с 
вирусами гриппа и других возбудителей ОРВИ [55]. Следствием такого взаи-
модействия может быть выделение в окружающую среду высоковирулентных 
штаммов микроорганизмов [80].

Совместное паразитирование может влиять на чувствительность микро-
организмов к антибактериальным препаратам. Например, при сочетанных 
формах урогенитальных инфекций от больных чаще выделяют антибиотико-
резистентные штаммы, чем при моноинфекции [81]. Это может быть связано 
с горизонтальным обменом плазмидами и генами резистентности в условиях 
сочетанного инфекционного процесса.

Анализ патогенеза сочетанных инфекций, вызванных тремя и более воз-
будителями разных видов и тропности, имеет определенные сложности и тре-
бует учета множества факторов: количества возбудителей, вызвавших заболе-
вание, очередности инфицирования, свойств штаммов патогенных микроор-
ганизмов [95].

4.3.2. Особенности отдельных групп сочетанных инфекций

ВИЧ-ассоциированные инфекции
ВИЧ-инфекция – широко распространенная тяжелая патология, при этом 

зачастую причиной летальности больных СПИДом является не сам вирус им-
мунодефицита, а присоединение других инфекций. Отмечаются случаи со-
четанности ВИЧ-инфекции с туберкулёзом, вирусными гепатитами, бакте-
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риальными пневмониями, герпесными инфекциями, бластоцитозом, СПИД-
оппортунистическими протозоозами, микозами, протозойными инфекциями.

ВИЧ-ассоциированный туберкулёз – одна из самых значимых смешан-
ных инфекций [64]. Чаще всего у больных – в 48,4 % отмечается одновремен-
ное выявление ВИЧ-инфекции и туберкулёза, в 44,5 % – заражение туберкулё-
зом ВИЧ-инфицированных и только в 7,1 % случаев первичным заболеванием 
является туберкулёз [13]. Несмотря на то что связь между этими инфекциями 
носит непрямой характер (относятся к разным группам и отличаются по меха-
низму передачи), каждый год в мире выявляется более 1,3 млн таких случаев 
[95]. По данным ВОЗ и публикаций, у лиц с ВИЧ-инфекцией риск развития кли-
нически выраженных форм туберкулёза возрастает в 10–20 раз [34, 101]. При 
ВИЧ-инфекции туберкулёз как вторичное заболевание развивается в 50–70 
% случаев [83]. При этом тяжесть и продолжительность обострения туберку-
лёза оказывает влияние на степень нарушения клеточного иммунитета [83]. 
Совместное воздействие ВИЧ/возбудителя туберкулёза на иммунную систему 
является сложным, механизмы иммунологических нарушений изучены недо-
статочно.

У детей с ВИЧ-инфекцией отмечается утяжеление клинической картины, 
чаще выявляют диссеминированные, генерализованные формы туберкулёза, 
может развиваться туберкулёзный менингоэнцефалит [35].

Важнейшим фактором развития сочетанной инфекции ВИЧ + туберкулёз 
является уровень жизни населения. Большинство больных – социально деза-
даптированные лица: безработные, мигранты, лица, освободившиеся из мест 
лишения свободы. Часто в таких группах у больных выявляется множественная 
сочетанность, присоединение гепатитов С и В, грибковых поражений, венери-
ческих заболеваний [2, 64].

В России динамика сочетанности ВИЧ-инфекции и туберкулёза представ-
ляет восходящий тренд. Отмечен рост смертности как от туберкулёза, так и 
от ВИЧ-инфекции. В разных регионах выявляют существенный разброс числа 
больных с сочетанной патологией. Это может быть связано не только с отсут-
ствием данной проблемы в отдельных субъектах РФ, но и с отличиями в уров-
нях подготовки фтизиатров, недостаточностью выявления туберкулёза инфек-
ционистами в Центрах СПИД, отсутствием отработанных методик обследова-
ния контингентов риска на ВИЧ и туберкулёз [64, 83].

Сочетанная инфекция ВИЧ + вирусный гепатит С широко распространена 
во всех регионах мира [59]. Частота сочетанной инфекции в разных странах ко-
леблется от 33 до 59 %. На территории России хронический гепатит диагности-
рован у 60-70 % ВИЧ-инфицированных. Сочетанная инфекция ВИЧ + вирусный 
гепатит С характеризуется взаимным отягощением патологического процесса, 
усугублением иммуносупрессии, гибелью гепатоцитов и фиброзом печени. 
Срок перехода в цирроз или рак сокращается с 30 до 15 лет [70,76]. Хрониче-
ский гепатит В у больных СПИДом встречается реже, его выявляют у 10-15 % 
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ВИЧ-инфицированных. При коинфекции вирусного гепатита В и ВИЧ-инфекции 
возрастает риск серьезных поражений печени, выражена гепатотоксичность 
на фоне антиретровирусной терапии, повышается процент смертности в срав-
нении с моноинфицированием [25, 65, 76].

Распространенность сочетанной инфекции высока в районах, где отмеча-
ется большое сосредоточение лиц с наркозависимостью. Однако в последние 
годы увеличилось значение полового (гетеросексуального) пути передачи воз-
будителей [66]. Вовлечение в эпидемический процесс женщин повышает ве-
роятность вертикальной передачи парентеральных гепатитов и ВИЧ-инфекции 
[50].

Сведения о распространении сочетанных случаев ВИЧ-инфекции, тубер-
кулёза и вирусных гепатитов единичны [2, 11, 66]. В связи с различиями в ме-
ханизме передачи возбудителей вероятность одномоментного заражения все-
ми тремя патогенами невысока, однако с учетом общего механизма передачи 
может иметь место одновременное заражение ВИЧ, вирусами гепатитов С и B 
[2, 77].

К ВИЧ-ассоциированным инфекциям также относят вирусный гепатит Е, 
который часто переходит в хроническую форму на фоне иммуносупрессии, вы-
званной СПИДом [59, 70].

Пандемия COVID-19 привела к возникновению новых вариантов сочетан-
ности ВИЧ-инфекции. Среди случаев новой коронавирусной инфекции 1 % – 
сочетанные со СПИДом формы. При отсутствии антиретровирусной терапии 
или у пациентов, в отношении которых она не эффективна, заболевание мо-
жет протекать в тяжёлой форме и характеризоваться длительным выделением 
вируса SARS-CoV-2, а также накоплением мутаций в геноме коронавируса [27, 
90, 103].

В связи с высокой вариативностью сочетанной инфекционной патологии 
ВИЧ-инфицированных требуется комплексное изучение эпидемиологических, 
клинических, лечебно-диагностических особенностей данных заболеваний 
специалистами различных направлений, совершенствование систем учета.

Сочетанные вирусные гепатиты
Парентеральные вирусные гепатиты по уровню заболеваемости и нано-

симому экономическому ущербу занимают одно из ведущих мест в инфекци-
онной патологии человека [12]. Сочетанные формы гепатитов малоизучены, 
однако имеются сведения о росте числа случаев регистрации данной патоло-
гии [29]. В России сочетанное инфицирование наблюдалось в 3-26,3 % зареги-
стрированных случаев вирусных гепатитов. Среди госпитализированных боль-
ных чаще регистрировалась микст-инфекция вирусного гепатита В и вирусного 
гепатита С (51,4 %), вирусного гепатита В и вирусного гепатита D (42,8 %), реже 
отмечалась смешанная инфекция вирусного гепатита В, вирусного гепатита D, 
вирусного гепатита C (5,7 %) [29]. Основной группой риска при сочетанном ин-
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фицировании возбудителями парентеральных гепатитов являются потребите-
ли инъекционных наркотиков [30]. Сочетанный хронический вирусный гепатит 
имеет более тяжелое течение в сравнении с моногепатитами С и В [30]. Забо-
левание может характеризоваться прогрессирующим течением и серьезными 
поражениями печени.

Реже наблюдается сочетанность вирусного гепатита А. В связи с общно-
стью механизмов передачи выявляют микст-инфицирование больных вирус-
ным гепатитом А, брюшным тифом, дизентерией, иерсиниозом, лямблиозом 
и другими кишечными инфекциями и гельминтозами. Описаны сочетанные 
инфекции вирусного гепатита А, вирусного гепатита С, вирусного гепатита В и 
малярии [47, 53].

Дальнейшее изучение причин сочетанности вирусных гепатитов и кли-
нико-эпидемиологических особенностей данных форм инфекций будет спо-
собствовать разработке более эффективных профилактических мероприятий, 
систем прогнозирования [95].

Сочетанные острые кишечные инфекции
По данным, представленным в российских и зарубежных публикациях, 

до 70 % кишечных инфекций имеют сочетанную этиологию [67]. Несмотря на 
учет в официальных статистических базах широкого спектра кишечных инфек-
ций, учётно-отчетные формы не предусматривают регистрацию сочетанной 
патологии. Причиной сочетанных кишечных инфекций является общность ме-
ханизма заражения (фекально-оральный). Отмечаются различные варианты 
сочетанности как с патогенами бактериальной, так и вирусной природы [24, 
99].

Вирусам принадлежит ведущее значение в этиологии острых кишечных 
инфекций. На долю вирусных кишечных инфекций приходится от 70 % в летний 
сезон до 90 % в зимний. Наиболее частые агенты сочетанных острых кишечных 
инфекций: аденовирусы, ротавирусы, норовирусы. Ротавирусная инфекция ча-
сто ассоциируется с инфекционными болезнями как вирусной, так и бактери-
альной этиологии [99]. Ассоциация возбудителей приводит к изменению кли-
нической картины и усложняет диагностику заболевания. При сочетанности 
чаще отмечается тяжелая форма, но отмечаются и случаи легкого течения ин-
фекции. После перенесенных сочетанных кишечных инфекций чаще отмеча-
ется бактерионосительство, развитие постинфекционной патологии ЖКТ [85].

Возможны сочетания брюшного тифа с бактериальными и вирусными 
кишечными инфекциями, гельминтозами и паразитозами. Данные инфекци-
онные патологии могут возникать в результате одновременного или последо-
вательного заражения [92]. Описана сочетанность брюшного тифа с малярией 
[92].

При сочетании брюшного тифа с дизентерией, сальмонеллёзом, амёбиа-
зом отмечается изменение симптоматики заболевания. Характерно усиление 
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и длительность диспептических расстройств, учащение рецидивов, увеличива-
ется вероятность инфекционно-токсического шока, кишечных кровотечений, 
перфорации кишки. Также длительное время может отмечаться бактерионо-
сительство [56].

Сочетания брюшного тифа с гельминтозами, по данным публикаций, мо-
гут приводить к увеличению тяжести заболевания, возникновению осложне-
ний, летальному исходу [31].

Отмечается рост случаев сочетанных форм сальмонеллёза с вирусными 
кишечными инфекциями (у 28,7 % больных ротавирусной инфекцией, у 21,2 
% инфицированных норовирусом, у 30,2 % лиц с диагностированной адено-
вирусной инфекцией) [54, 67]. Клиническая картина при сочетанных формах 
сальмонеллёзной инфекции в сравнении с моноинфекцией характеризуется 
утяжелением симптоматики. Однако имеются и сообщения об отсутствии из-
менений в течении сальмонеллёза или даже легких формах заболевания при 
сочетании сальмонеллёза, ротавируса, норовируса и аденовируса [67, 68].

Шигеллёзы имеют высокий спектр сочетанности с другими инфекциями, 
гельминтозами и паразитозами. При сочетанной дизентерии с гельминтозами 
формируется клиническая картина, характеризующаяся тяжелым и крайне тя-
желым течением [53, 56].

Общий механизм передачи возбудителей и условий заражения способ-
ствует смешанной инфекции дизентерии и вирусного гепатита А. Чаще при 
данной инфекционной патологии, в связи с отличиями сроков инкубационно-
го периода, вначале появляются симптомы дизентерии, но возможно и одно-
временное развитие заболеваний. Дизентерия негативно влияет на течение 
гепатита А в связи с нарушением водно-электролитного баланса и влияния ши-
геллёзных токсинов на гепатоциты печени. Нарушения печени, вызываемые 
вирусом гепатита, также отягощают течение дизентерии [53].

К кишечным инфекциям зоосапронозного происхождения относят иер-
синиоз и псевдотуберкулёз. Отмечена сочетанность иерсиниоза с псевдоту-
беркулёзом, гепатитом А, шигеллёзом, сальмонеллёзом, листериозом, гель-
минтозами [53].

Повышение эффективности этиологической расшифровки случаев забо-
леваний острыми кишечными инфекциями необходимо для своевременного 
выявления случаев сочетанных инфекций и изучения особенностей их клини-
ческих и эпидемиологических особенностей, разработки средств профилакти-
ки [67].

Сочетанные респираторные инфекции
Интерес к проблеме острых респираторных заболеваний обусловлен 

повсеместным распространением данной группы инфекций и их высокой со-
циально-экономической значимостью [69]. Ежегодно в мире регистрируется 
до 10 миллиардов случаев респираторных заболеваний, до 65 % всех случа-
ев приходится на детей [41, 69]. В этиологической структуре респираторных 
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инфекций преобладают заболевания, вызванные вирусами. Наиболее распро-
странены риновирусная инфекция и грипп [69].

В настоящее время благодаря широкому внедрению молекулярных ме-
тодов (ПЦР) растет доля выявляемых сочетанных случаев инфекций [69]. Пока-
зано, что до трети всех острых респираторных заболеваний в мире обусловле-
ны сочетанным воздействием нескольких этиологических агентов. Основным 
механизмом заражения сочетанными респираторными вирусными инфекци-
ями являются воздушно-капельный и контактный пути [69]. Инфицирование 
несколькими патогенами может влиять на клиническую картину и затруднять 
диагностику заболеваний. Микст-инфекция чаще, чем моноинфекция, обу-
словленная респираторными вирусами, приводит к тяжелым и среднетяже-
лым формам течения заболевания, развитию бактериальных осложнений [69, 
105].

Наиболее распространены в инфекционной патологии сочетания рино-
вирусов, вирусов гриппа, парагриппа, коронавирусов, бокавирусов и адено-
вирусов [69]. Возможны и вирусно-бактериальные ассоциации – сочетания 
аденовирусов со стрептококками, стафилококками, риновирусами [17]. При-
водятся данные о высокой заболеваемости сочетанными респираторными 
инфекциями новорожденных [37]. При проведении исследования среди боль-
ных гриппом у 23 % был выявлен дополнительный респираторный вирусный 
патоген [36].

Часто заражение респираторными инфекциями происходит на фоне им-
мунодефицитных состояний, вызванных пневмоцистной, микоплазменной, 
респираторно-синцитиальной инфекциями, вирусом Эпштейна-Барр, цитоме-
галовирусом [1, 46]. Частым вариантом сочетанности является смешанная гер-
песвирусная инфекция [51].

Благоприятным фоном для развития смешанной респираторной инфек-
ции является наличие в детском организме возбудителей хламидийной инфек-
ции (хламидии + цитомегаловирус, вирус простого герпеса + хламидии, токсо-
плазмоз + хламидии + лямблиоз + глистная инвазия). Хламидийная инфекция 
выявлялась у 33 % больных с сочетанной инфекцией, вызванной респиратор-
ными вирусами, пневмококками, ассоциированными со стрептококками и ге-
мофильной палочкой. Присутствие хламидий не влияет на характер проявле-
ний респираторной инфекции за исключением синдрома обструкции [38].

Коклюш может быть ассоциирован с аденовирусным заболеванием, 
гриппом, парагриппом. Этиология заболевания может носить многокомпо-
нентный характер. Влияние вирусных инфекций носит негативный характер на 
течение коклюша. Наиболее неблагоприятное влияние может оказывать вирус 
гриппа и респираторно-синцитиальный вирус [82].

Пандемия COVID-19 привела к возникновению новых форм сочетанных 
инфекций. Выявляют различные варианты сочетания новой коронавирусной 
инфекции как с респираторными заболеваниями, так и с ВИЧ-инфекцией, гер-
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песвирусной инфекцией. Возможны различные ассоциации герпесвирусной 
инфекции с COVID-19 (простой герпес, герпес-зостер, мультисистемный вос-
палительный синдром, реактивация вируса Эпштейна-Барр, вируса герпеса 
человека 6-го типа). Активация герпетической инфекции обусловлена иммуно-
супрессией. Отмечено влияние герпетической инфекции на клинические про-
явления коронавирусной инфекции, сочетанные инфекции способствуют раз-
витию тяжелого течения заболевания. Так, пациенты с реактивацией вирусов 
герпеса значительно дольше нуждаются в искусственной вентиляции легких 
[14].

Возможна ассоциация COVID-19 с парагриппом, аденовирусной, респи-
раторно-синцитиальной, бокавирусной, метапневмовирусной и риновирусной 
инфекцией. Чаще сочетанная инфекция COVID-19 с другими респираторными 
вирусами не приводит к повышению тяжести заболевания и смертности. Од-
нако имеются сообщения и о более тяжелом течении болезни, необходимо-
стью госпитализации в отделение интенсивной терапии и реанимации [58].

Нередко встречается сочетанное заболевание, вызванное возбудителя-
ми респираторных и кишечных инфекций. Инфекционному процессу данного 
заболевания, как правило, свойственно тяжелое течение, характерно изме-
нение клинической картины. Также возрастает продолжительность вирусо- и 
бактерионосительства [37].

Описано сочетанное течение норовирусной и аденовирусной инфекции, 
протекающей тяжело, с выраженной интоксикацией и комбинированным по-
ражением дыхательной и пищеварительной систем [99].

Таким образом, существует множество вариантов сочетанных респира-
торных заболеваний, что требует глубокого изучения эпидемиологии и патоге-
неза, взаимодействия микроорганизмов в организме человека.

Сложности вызывает также выявление основного и сопутствующего за-
болевания, а также выбор тактики лечения при микст-инфицировании, что 
требует дальнейшего изучения проблемы сочетанных респираторных инфек-
ций [95].

Сочетанные природно-очаговые инфекции
Природные очаги, в которых имеются условия для совместной циркуля-

ции различных возбудителей инфекций, называют сочетанными [96]. 
Сочетанные природные очаги трансмиссивных инфекций часто функци-

онируют за счет общности переносчиков. Микст-инфицированность клещей и 
позвоночных животных может служить индикатором сочетанных природных 
очагов [44].

В большинстве природных очагов одновременно циркулируют несколь-
ко патогенных микроорганизмов В научных публикациях представлены много-
численные сообщения о наличии сочетанных природных очагов различных 
инфекций как бактериальной, так и вирусной природы, выявлении маркеров 
возбудителей на одной территории и коинфекции в организме переносчиков 
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и резервуарных хозяев патогенов. В организме клеща патогенные и эндосим-
биотические микроорганизмы, вирусы, риккетсии, бактерии образуют своео-
бразный микробиоценоз. Антагонизм между разными возбудителями в орга-
низме клеща возникает редко [44].

Наиболее частая сочетанность отмечена для клещевого энцефалита и ик-
содового клещевого боррелиоза. В различных субъектах Российской Федера-
ции сочетанные случаи данных заболеваний составляют от 10,7 % до 45,8 % [4, 
19, 40, 84, 86, 100]. Распространенными агентами сочетанных случаев природ-
но-очаговых заболеваний являются возбудители моноцитарного эрлихиоза 
человека и гранулоцитарного анаплазмоза человека, бабезиоза [4, 57, 71, 79].

Описаны сочетанные очаги (клещевого энцефалита, иксодового клеще-
вого боррелиоза, моноцитарного эрлихиоза человека, гранулоцитарного ана-
плазмоза человека, клещевого риккетсиоза) на территории Сибири (Иркутской 
области, Красноярского края, Республики Алтай) [40, 61, 88, 100]. В популяции 
таежного клеща, являющегося основным переносчиком клещевого энцефали-
та, в разных природных очагах выявляют до 5-10 % взрослых особей, одно-
временно зараженных вирусом клещевого энцефалита и боррелиями [19, 44]. 
В различных природных очагах процент микст-зараженности существенно ва-
рьирует [44]. Распространена одновременная зараженность млекопитающих 
и птиц боррелиями различных видов. Так, в Пермской области в 17 % особей 
мелких млекопитающих были выделены возбудители боррелиоза и лептоспи-
роза [23]. В Предуралье выявлено одновременное инфицирование боррели-
ями и бабезиями, возбудителем моноцитарного эрлихиоза человека рыжих 
полевок [44].

На территории субъектов юга европейской части России (Ростовская об-
ласть, Ставропольский край, Республика Дагестан) имеются сочетанные очаги 
лихорадки Ку, Крымской геморрагической лихорадки, иксодовых клещевых 
боррелиозов, клещевого риккетсиоза, гранулоцитарного анаплазмоза челове-
ка, туляремии [32, 45].

Сочетанность свойственна не только трансмиссивным, но и другим зо-
онозным инфекциям [96]. Широко распространены на территории регионов 
России сочетанные природные очаги туляремии, лептоспироза, хантавирусной 
инфекции. В Приморском крае в сочетанных очагах лептоспироза и хантави-
русной инфекции основными носителями обоих возбудителей являются поле-
вая мышь и дальневосточная полевка [5, 23]. В Тверской и Архангельской об-
ластях основным резервуарным хозяином возбудителей туляремии, лептоспи-
розов, хантавируса в лесных биотопах является рыжая полевка, обнаружена 
коинфекция двух и трех возбудителей инфекций [23, 63].

Вопросы патогенеза природно-очаговых инфекций изучены неполно. Па-
тогенез и клиническое течение инфекционного процесса сочетанных природ-
но-очаговых инфекций характеризуются искажением клинической картины, 
доминированием одного из инфекционных заболеваний. Чаще ассоциирован-
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ная инфекция с незначительными клиническими проявлениями выявляется 
лабораторно в случае комплексного обследования пациента [96].

Сочетание иксодового клещевого боррелиоза с клещевым энцефалитом 
является одним из наиболее изученных вопросов. Известны механизмы вза-
имодействия между возбудителями заболеваний, клещами-переносчиками 
и организмом хозяина. Анализ клинических проявлений у больных боррели-
озно-энцефалитной сочетанной инфекцией показывает, что обычно преобла-
дают признаки какого-либо одного заболевания, чаще иксодового клещевого 
боррелиоза [16]. В преобладающем большинстве случаев в сочетании с иксо-
довым клещевым боррелиозом отмечаются стертые формы клещевого энце-
фалита [16].

Эпидемиологический надзор за природно-очаговыми инфекциями про-
водится с целью оценки рисков инфицирования людей на территории очагов 
[44]. Требования к эпидемиологическому надзору за природно-очаговыми 
инфекциями изложены в СанПиН 3.3686-21 «Санитарно-эпидемиологические 
требования по профилактике инфекционных болезней», однако вопросы со-
четанности природных очагов освещены в нем недостаточно.

Шкариным В.В. и Благонравовой А.С. (2017) предложено применение 
индекса сочетанности для анализа активности эпизоотического и эпидемиче-
ского процессов. С применением данного индекса была оценена активность 
сочетанных природных очагов в Республике Мордовия. В центральной ланд-
шафтно-экологической зоне выявлена высокая активность очагов (ИС 12,1), в 
восточной и западной – средняя (ИС 8,2 и 5,5 соответственно). Индекс сочетан-
ности был применен к сочетанным природным очагам лептоспироза, гемор-
рагической лихорадки с почечным синдромом, туляремии и позволил ранжи-
ровать территорию на зоны с низкой, средней и высокой активностью, а также 
разработать методику комплексной эколого-эпидемиологической оценки со-
стояния природных очагов, оценки их активности, определения истинной за-
болеваемости сочетанными инфекциями, эпидемиолого-эпизоотологического 
районирования территории [95]. Для отдельных территорий в целях совершен-
ствования надзора за природно-очаговыми инфекциями разработаны методи-
ки оценки потенциальной эпидемиологической опасности природных очагов 
[48, 39]. Для контроля за активностью природных очагов сочетанных инфекций 
активно применяются современные геоинформационные методы [9].

Смешанные инфекции, вызываемые условно-патогенными микроор-
ганизмами

Условно-патогенные микроорганизмы занимают особое положение в 
инфекционной полиэтиологической заболеваемости [62]. В микробных ассо-
циациях данные микроорганизмы, дополняя свойства друг друга, реализуют 
свой патогенный потенциал [49, 62].

Сочетанные инфекции, вызванные условно-патогенными микроорга-
низмами, хорошо изучены как в отношении клинических, так и эпидеми-
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ологических особенностей [49, 62]. К данным инфекциям относят: СПИД-
ассоциированные оппортунистические инфекции, заболевания половой сфе-
ры, респираторные инфекции, гнойно-септические инфекции, конъюнктиви-
ты, отиты, периодонтиты и др.

Случаи внебольничных пневмоний часто носят смешанный харак-
тер:  Streptococcus pneumoniae  c  Legionella pneumophila,  Streptococcus 
pneumoniae c Pseudomonas spp. [104]. В ЛОР-патологии часто возникают ком-
бинации стафилококков с грибами [28, 6]. Гнойно-септические инфекции сме-
шанной этиологии часто возникают у пациентов хирургического профиля [62]. 
Смешанная аэробно-анаэробная флора свойственна для вторичной инфекции 
брюшной полости (послеоперационные перитониты и абсцессы).

Сочетанные инфекции, вызванные условно-патогенными микроорганиз-
мами, составляют значительную долю в структуре всех инфекционных забо-
леваний. При этом заболевания характеризуются широким спектром возбуди-
телей, разнообразными механизмами взаимодействия патогенов. Несмотря 
на достаточную изученность данной группы инфекций, требуется дальнейшее 
изучение особенностей межмикробных взаимодействий условно-патогенных 
микроорганизмов и эпидемиологического значения этого феномена [95].

Сочетанность гельминтозов и паразитозов
Паразитозы являются одной из групп трудно диагностируемых инфек-

ций. По оценке ВОЗ, гельминтозами поражено более двух миллиардов чело-
век. Однако имеются существенные недостатки в статистическом учете случа-
ев заболеваний гельминтозами и паразитозами [94].

Сочетанность паразитозов в медицинской литературе освещена слабо. 
Заболевания чаще связаны с инфекционными болезнями с фекально-ораль-
ным механизмом передачи (дизентерия, брюшной тиф). Гельминтозы могут 
ассоциироваться с вирусными, бактериальными инфекциями, протозоозами, 
микозами [93]. Установлены случаи сочетанного инфицирования разными 
видами гельминтов, а также одновременного инфицирования гельминтами 
и другими возбудителями инфекций. Паразитарные инфекции у детей в 75 
% случаев протекают как сочетанная инвазия двумя и более паразитами [94]. 
Чаще всего одновременно выявляют аскаридоз, трихоцефалёз и анкилостоми-
дозы [22].

Доказано, что описторхоз может приводить к утяжелению клинического 
течения и хронизации инфекционного процесса шигеллёза, брюшного тифа, 
бруцеллёза, вирусных гепатитов, клещевого энцефалита [20, 60].

Официальный учёт сочетанных паразитозов и гельминтозов не ведется, 
что не позволяет в полной мере оценить проблему и требует адаптации под-
ходов эпиднадзора за данной группой заболеваний.

Сочетанность протозоозов
Показатель заболеваемости протозоозами не отражает истинной си-

туации [93]. Пораженность населения токсоплазмозом в разных странах со-
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ставляет от 10 до 95 % [93]. Описано его сочетание с бактериями, вирусами, 
гельминтами, простейшими, грибами [15, 93]. Особенно часто регистрируются 
случаи сочетанности токсоплазмоза с ВИЧ-инфекцией, ВИЧ-инфекцией и ци-
томегаловирусной инфекцией. Установлено, что ВИЧ-инфекция в сочетании с 
токсоплазмозом может протекать в виде генерализованного процесса с пора-
жением глаз, печени, сердца, лёгких [78].

Лямблиоз может протекать одновременно с инфекциями как бактери-
альной, так и вирусной этиологии, гельминтозами [75]. Имеются сообщения о 
регистрации сочетанных случаев лямблиоза и дизентерии [53].

Бластоцистоз может быть сочетан с шигеллёзом, туберкулёзом, ВИЧ-
инфекцией, гепатитом С и рядом других инфекций [93].

Малярия в сочетанности с брюшным тифом может протекать в тяжелой 
форме и иметь осложнения в виде инфекционно-токсического шока, пневмо-
нии, малярийной комы [92]. Сочетание малярии с паразитозами часто выявля-
лось в ряде африканских стран [92]. Кроме того, малярия может сочетаться с 
вирусом Эпштейна-Барр, сальмонеллёзами, лихорадкой денге [18].

Сочетанность малярии с ВИЧ-инфекцией выявляется преимущественно 
в странах тропической Африки. Обе инфекции в данной ассоциации усилива-
ют клинические проявления каждой болезни. Увеличивается риск осложнений 
[52, 102].

Возможно одновременное заражение различными видами малярийного 
плазмодия [92].

Сочетанность микозов
Оппортунистические микозы в последнее десятилетие стали важной 

проблемой здравоохранения как в России, так и за рубежом. Увеличение чис-
ла грибковых заболеваний связывают с применением антибиотиков широкого 
спектра действия, кортикостероидных препаратов, иммуносупрессоров, про-
ведением инвазивных лечебных и диагностических процедур, ВИЧ-инфекцией 
[95].

Известны сочетания кандидоза с различными паразитозами, ВИЧ-
инфекцией, инфекциями, вызванными стафилококками, энтерококками, ту-
беркулёзом и другими инфекционными заболеваниями [95].

Аспергиллёз может сочетаться с широким спектром инфекционных забо-
леваний: легионеллёз, туберкулёз, стафилококковая инфекция, паразитарные 
заболевания. Чаще возникают инфекции, характеризующиеся поражением 
легких. У больных туберкулёзом аспергиллёз чаще выявляют при осложнении 
инфекционного процесса аскаридозом [21].

Особое значение в сочетанности грибковых заболеваний имеет ВИЧ-
инфекция. Отмечается недостаточная изученность сочетанных грибковых ин-
фекций и необходимость доработки алгоритмов дифференциальной диагно-
стики, а также изучения механизмов распространения инфекций [95].

Сочетанные урогенитальные инфекции
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Заболевания урогенитального тракта могут вызывать как условно-па-
тогенные микроорганизмы, так и облигатные патогены. В связи с единством 
механизма заражения сочетанные инфекции урогенитального тракта наблю-
даются чаще, чем моноинфекции [42, 91]. Сочетанная инфекция урогениталь-
ного тракта выявляется в 54 % всех случаев, из них более трети приходится на 
сочетания трёх и более возбудителей [42].

В структуре урогенитальных инфекций возможны различные сочетания: 
бактерия + бактерия, бактерия + вирус, бактерия + простейшие, простейшие + 
грибы, бактерия + вирус + простейшие, бактерия + простейшие + грибы.

Наиболее часто заболевания урогенитального тракта вызывают хлами-
дии, гонококки, уреаплазмы и микоплазмы, а также различные их сочетания. 
На хламидиоз, по данным отдельных исследователей, приходится до 30 % всех 
воспалительных урогенитальных заболеваний [91].

Сочетания урогенитальных инфекций могут приводить к развитию ос-
ложнений, таких как: иммунодефицит, эрозия и рак шейки матки, невынаши-
вание беременности, хроническая гипоксия плода, послеродовой эндометрит 
и другие патологии беременности [26, 91]. Доказано, что лекарственная устой-
чивость микроорганизмов при ассоциированных инфекциях формируется 
чаще, чем при моноинфекции [33, 81].

Широкое распространение сочетанных заболеваний, влияние инфекци-
онного процесса на течение беременности, родов и здоровье детей требуют 
пристального внимания к проблеме сочетанных урогенитальных инфекций.

Полиэтиологические внебольничные пневмонии
По данным публикаций, сегодня отмечен высокий уровень заболевае-

мости внебольничными пневмониями в мире [74]. При этом в современной 
классификации пневмоний отсутствуют сочетанные этиологические формы за-
болевания [55, 95].

В этиологии пневмоний инфекции, связанные с инфицированием не-
сколькими возбудителями, составляют от 2,3 до 65,8 % [7, 55]. Важное значе-
ние в этиологической структуре сочетанных пневмоний играют Streptococcus 
pneumoniae, Mycoplasma pneumoniae, Chlamydia pneumoniae [55]. У детей ча-
сто бактериальная пневмония развивается на фоне предшествующей вирус-
ной инфекции [55].

Важной особенностью ассоциантов смешанных пневмоний является спо-
собность вступать в микробное взаимодействие, повышать антибиотикорези-
стентность и устойчивость к дезинфицирующим средствам, что требует кор-
ректировки лечебных и противоэпидемических мероприятий [95].

В период пандемии COVID-19 отмечалось совместное инфицирование 
больных вирусом SARS-CoV-2, другими респираторными вирусами и возбуди-
телями внебольничных пневмоний бактериальной и грибковой этиологии, а 
также вторичное инфицирование возбудителями внутрибольничных инфек-
ций. Распространенность сопутствующей и вторичной инфекции, ассоцииро-
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ванной с COVID-19, составляла от 0,6 до 45,0 %, наиболее распространенными 
вирусами, вызвавшими инфекцию, были риновирусы, энтеровирусы и грипп А, 
а также сезонные коронавирусы, респираторно-синцитиальный вирус, вирусы 
парагриппа, метапневмовирус и вирус гриппа В [74, 106].

Для респираторных вирусов характерна способность нарушать регуляцию 
как врожденного, так и приобретенного иммунитета, что приводит к развитию 
бактерий в обычно стерильных участках дыхательных путей [95]. При изучении 
тяжелых или смертельных случаев во время пандемии вируса гриппа A(H1N1) 
pdm2009 в 2009 году было обнаружено, что бактериальная пневмония ослож-
няла от одной четверти до половины случаев болезни, наиболее распростра-
ненными этиологическими агентами вторичной бактериальной пневмонии 
были S. pneumoniae и Staphylococcus aureus [95]. При COVID-19 отмечалось ин-
фицирование больных бактериальными патогенами: S. pneumoniae, Klebsiella 
pneumoniae, Acinetobacter baumannii, Staphylococcus aureus, M. pneumoniae, L. 
pneumophila, Aspergillus flavus, Candida spp. [73; 106]. У пациентов с новой ко-
ронавирусной инфекцией отмечалось также развитие госпитальной инфекции, 
что связано с проведением искусственной вентиляции легких в отделениях ин-
тенсивной терапии. Риск развития госпитальной пневмонии значительно воз-
растал по мере увеличения срока госпитализации. Отмечается множественная 
лекарственная устойчивость возбудителей внутрибольничных пневмоний, что 
ухудшает прогноз исхода заболевания.

При обследовании больных COVID-19 в г. Ростов-на-Дону в 2020 г. доля 
внебольничных пневмоний, ассоциированных с верифицированными случая-
ми COVID-19, составляет 35,6 %. Микст-инфицирование больных вирусом SARS-
CoV-2 и другими возбудителями ОРВИ (коронавирусами типов HKU-1, OC43, NL-
63 или 229Е, РС-вирусами, риновирусами и др.) установлено в 25,9 % случаев. 
При исследовании мокроты от больных COVID-19 выявлены возбудители бак-
териальных и грибковых пневмоний, в том числе грибы рода Candida, среди 
которых 72,9 % пришлось на долю C. albicans, Staphylococcus aureus, Escherichia 
coli  и  Klebsiella pneumoniae. Отмечалось также вторичное инфицирование 
больных COVID-19 возбудителями внутрибольничных пневмоний, среди кото-
рых преобладали Pseudomonas aeruginosa, Acinetobacter baumannii, в том чис-
ле со множественной резистентностью к антибактериальным препаратам [74].

Заключение

Наблюдаемые в последние 50 лет значительный подъем количествен-
ного уровня социальной активности, увеличение мобильности населения, 
связанное с туризмом и деловыми поездками, а также рост числа контактов 
с «дикой природой» закономерно повышают вероятность одновременного 
поражения несколькими патогенами. С другой стороны, улучшение качества 
лабораторной диагностики, несомненно сыграло роль в повышении выявляе-
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мости всех микроорганизмов, вызвавших инфекционный процесс или участву-
ющих в его развитии.

В целом, несмотря на большое количество публикаций, проблема соче-
танных инфекций далеко не изучена. Вовлечение в ассоциации многих возбу-
дителей создает предпосылки для более подробного изучения компонентов 
смешанных инфекций, их взаимодействия и влияния на организм человека.

Основываясь на вышеизложенном, можно сделать вывод, что предлага-
емые некоторыми исследователями методы контроля и надзора за сочетан-
ными природными очагами могут быть широко применимы во всех регионах, 
для этого требуется унификация методов обследования природных очагов и 
оценки их эпидемического потенциала.

Проблема сочетанных инфекций актуальна, заболеваемость регистрируется 
не в полном объеме, что требует стандартизации подходов к диагностике и учету.

 Важное значение имеет развитие метагеномных методов исследования, 
позволяющих детектировать всех микроорганизмов в анализируемой пробе и 
провести их примерный количественный учет.

Также необходимо отметить, что сегодня в отношении большинства но-
зологий отсутствуют стандартизованные методы профилактики сочетанности, 
что требует корректировки эпидемиологических мероприятий.
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Глава 5. ОТ ПРИЧИНЫ К БОЛЕЗНИ. СОВРЕМЕННЫЕ 
ФАКТОРЫ ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКОГО РИСКА
5.1. Влияние изменений климата на инфекционные болезни

Климатические изменения как в виде глобальных долгосрочных процес-
сов, так и краткосрочных аномальных явлений, закономерно вносят свой вклад 
в изменения в системе взаимодействия человек – патогенный микроорганизм. 
Это воздействие проявляется по следующим ключевым направлениям:

- иммунологическое – возникновение нарушений функционирования 
иммунной системы в ответ на стрессовые факторы (глава 6.2);   

- социальное: влияние на миграционные явления и другие демографиче-
ские процессы (глава 6.3);

- эпидемиологическое: действие на численность и жизнедеятельность 
векторов и резервуаров возбудителей природно-очаговых инфекционных бо-
лезней, их ареалы и заболеваемость населения.

Данный раздел монографии посвящен последнему из них, связанному 
с влиянием климата на ситуацию по природно-очаговым инфекциям, путем 
воздействия на численность животных и эктопаразитов, участвующих в эпиде-
мическом (эпизоотическом) процессе.

5.1.1. Современные изменения климата Земли и Российской Федерации

Изучение влияния современных климатических изменений на здоровье 
населения в настоящее время представляет одну из важнейших задач мирово-
го научного сообщества в XXI в.

Значения температуры воздуха стабильно увеличиваются с 70-х годов ХХ 
века. Результаты анализа среднегодовых температурных величин за период с 
1976 по 2020 г. демонстрируют рост показателей 0,18оС/10 лет для Земли и 
0,34оС/10 лет – для Северного полушария [9, 10]. При этом, согласно данным 
Росгидромета, темпы потепления в нашей стране значительно выше средне-
мировых, достигают 0,49оС/10 лет (рисунок 3). 
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Рисунок 3 – Показатели годовых температурных аномалий Земного шара 
и Российской Федерации (2008-2022 гг.)

При этом темпы потепления в России характеризуются региональными и 
сезонными отличиями. Наиболее быстро температура воздуха растет весной 
(0,64°С за десятилетие), но повышение летних значений, несмотря на значи-
тельные колебания в разные годы, более выражено. Внутригодовое распреде-
ление показателя отличается неравномерностью. По увеличению зимних зна-
чений температурного фактора лидирует северо-западный регион Европей-
ской части нашей страны. Рост весенних и осенних температур наиболее вы-
ражен на побережье Восточно-Сибирского моря.  Кроме того, значительным 
потеплением весеннего и осеннего периодов (0,77°С и 0,76°С за десятилетие 
соответственно) характеризуется Восточная Сибирь. Наиболее выраженное 
увеличение температурного показателя весной отмечается в Средней и Запад-
ной Сибири (0,83°С и 0,78°С за десять лет соответственно). Также рост весенних 
значений температуры воздуха выявлен в ЮФО и СКФО (0,62°С и 0,61°С за де-
сятилетие) [9,10].

Наиболее экстремально тёплым как в целом для Земного шара, так и для 
Российской Федерации оказался 2020 г. Согласно данным ФГБУ «ИГКЭ» и Груп-
пы исследований климата Университета Восточной Англии (Climatic Research 
Unit (University of East Anglia, CRU UEA), показатели температуры в Северном 
полушарии достигли максимальных значений за весь период исследований. 
Величина среднегодовой температурной аномалии для нашей страны на 
3,22оС была выше среднего значения базового периода 1961-1990 г. Зареги-
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стрированный новый рекордный температурный показатель более чем на 1оС 
превысил предыдущий (2007 г.) [9, 10].

Анализ значений температуры воздуха также свидетельствует, что 2022 г. 
стал пятым среди самых теплых в нашей стране с 1936 г. Данный показатель 
был выше нормы (1991-2020 гг.) на 0,87оС. Аномально высокие температуры, 
превышающие 80-й процентиль, наблюдались почти на всей территории Рос-
сийской Федерации (в том числе в южных регионах) – 92 %, что уступает лишь 
2020 г. (99 %) [10]. Потепление отмечалось во все времена года, но особенно 
жарким было лето (рисунок 4).

Рисунок 4 – Среднегодовые и сезонные температурные аномалии в Российской Федерации 
в 2022 г. (95 % экстремумы на картах представлены внемасштабными условными знаками 

желтого цвета)
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В целом осредненный по России показатель температурной аномалии 
достиг 0,77оС, что за всю историю метеонаблюдений уступает лишь значениям, 
зарегистрированным в 2021 и 2016 гг. (1,08оС и 0,93оС соответственно). Осо-
бенно заметное потепление наблюдалось в южном регионе Европейской ча-
сти нашей страны и в Дальневосточном федеральном округе – второй (1,69°C) 
и четвертый (0,72°C) ранги соответственно.

Помимо непосредственного роста значений температурного показателя, 
признаки изменения климата в России проявляются на примере других абио-
тических факторов. Так, например, установлено, что снег во многих регионах 
стал выпадать позже и таять раньше. Также увеличивается глубина оттаивания 
вечной мерзлоты. Зарегистрировано выраженное сокращение площади льда 
в Арктике вдоль Северного морского пути – до 26 000 км2. Показатель мини-
мальной годовой почвенной температуры на глубине до 320 см демонстриру-
ет незначительный (не превышая 0,4°C за десятилетие), но стабильный рост. 

Таким образом, современные изменения климата в основном отражают 
тренд к повышению температуры воздуха на уровне Земного шара. При этом 
максимальная интенсивность данного процесса наблюдается в нашей стране.

5.1.2. Влияние климатических факторов на эпидемиологическую 
ситуацию по клещевым природно-очаговым инфекциям 

Известно, что выживаемость и способность к размножению их возбуди-
телей во многом зависит от гидрометеорологических условий. Современные 
изменения климата, помимо прямого влияния на здоровье человека, также (в 
сочетании с социальными условиями) характеризуются выраженным косвен-
ным действием на уровень и динамику заболеваемости населения инфекци-
онными болезнями (рисунок 5 [54].

Для трансмиссивных и зоонозных природно-очаговых инфекций воздей-
ствие климатических факторов на интенсивность проявлений эпидемического 
процесса выражено наиболее отчетливо [26, 43, 48, 53, 56]. Это связано с тем, 
что популяционная плотность и уровень инфицированности векторов и носи-
телей патогенных микроорганизмов (особенно клещей и кровососущих кома-
ров) напрямую определяется абиотическими факторами.

Жизнедеятельность и активность паразитирования всех фаз развития ик-
содовых клещей в первую очередь находится в зависимости от показателей 
температуры воздуха [2, 49]. Наиболее выражено влияние этого фактора на раз-
витие личиночных стадий (которые характеризуются низкими защитными свой-
ствами хитинового покрова), а также на выживаемость особей в период зимней 
диапаузы [2, 30, 33, 49, 51, 87]. Это в конечном итоге определяет численность 
имаго и уровень заболеваемости населения различными нозологическими фор-
мами клещевых инфекций, что наглядно демонстрируют результаты исследо-
ваний, проводимых на примере разных субъектов нашей страны. Так, в Ново-
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сибирской, Владимирской и Иркутской областях выявлена связь между темпе-
ратурными показателями в разные месяцы года и интенсивностью проявлений 
эпидемического процесса клещевого вирусного энцефалита (КВЭ) и иксодового 
клещевого боррелиоза (ИКБ) [6]. В частности, обнаружены значимые корреля-
ции между заболеваемостью КВЭ и февральскими, мартовскими, апрельскими, 
июльскими, августовскими, октябрьскими температурными величинами, а так-
же с макроциклами и суммой температур воздуха за теплый и холодный перио-
ды в Иркутске [18]. Кроме того, во Владимирской и Иркутской областях установ-
лено влияние июльских и сентябрьских температурных значений предыдущего 
года на интенсивность проявлений эпидемического процесса ИКБ [50].

Рисунок 5 – Влияние абиотических факторов и социальных условий на возбудителей инфек-
ционных болезней и заболеваемость населения.

После мягких зим, когда популяция клещей велика, иногда наблюдается 
снижение заболеваемости КВЭ. Это может быть связано с тем, что в условиях 
сравнительно теплого зимнего сезона выживают не только штаммы, облада-
ющими выраженной вирулентностью, но и менее агрессивные варианты воз-
будителя, вызывающие преимущественно субклинические или относительно 
лёгкие формы заболевания, которые редко диагностируются. В то же время в 
сильные морозы сохраняют жизнеспособность штаммы, характеризующиеся 
наиболее высокой патогенностью [45].

Содержание влаги в почве и количество выпавших осадков также явля-
ются ключевыми факторами, определяющими смену фаз жизненного цикла 
иксодид [51]. Преимагинальные стадии развития характеризуются выражен-
ной чувствительностью к колебаниям значений этих абиотических показате-
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лей – обильные дожди или засуха негативно сказываются на выживаемости 
личинок. Баланс температурных величин воздушной среды и почвенной влаж-
ности является критически значимым для процессов линьки и последующего 
перехода во взрослую фазу [30]. При пониженном уровне атмосферной влаж-
ности наблюдается процесс дегидратации и прекращение жизнедеятельности 
иксодид. Выраженное комплексное действие данных факторов на численность 
I. persulcatus доказано на примере разных регионов России (от Красноярского 
края до Карелии) [5, 8, 17]. Результаты исследований, проведённых в Иркутской 
области и Забайкальском крае, свидетельствуют о наличии выраженной кор-
реляции между теплыми погодными условиями (с отсутствием отрицательных 
температурных значений) и повышенными показателями численности клещей 
и заболеваемости ИКБ [14, 22, 27]. Полученные данные также подтверждаются 
иностранными публикациями, посвящёнными изучению влияния климатиче-
ских показателей на I. ricinus. В Швейцарии и Чехии установлена зависимость 
численности и развития иксодид от величин температурного фактора, выпав-
ших осадков и среднесуточного содержания влаги в атмосферном воздухе. На 
примере Швеции, Дании и Норвегии выявлено выраженное сочетанное влия-
ние на жизнедеятельность I. ricinus значений температурного показателя (мак-
симального и минимального) и осадков [61, 65, 68, 71].

Систематизированные результаты изучения связи заболеваемости на-
селения КВЭ и жизнедеятельности клещей с абиотическими условиями пред-
ставлены в таблице 1 [36].

Таблица 1 – Влияние климатических факторов на жизнедеятельность клещей и заболевае-
мость населения КВЭ

№ Факторы Числовые значения 
факторов Уровень заболеваемости

1. Температура воздуха (°С) -10.0… -1.9 в марте,
+16.9… +19.0 в июле Низкий 1

2. Температура воздуха (°С)
-18.0… -11.0 в феврале,
-10.0… -1.9 в марте,
+16.9… +19.0 в июле

Низкий 1 

3. Температура воздуха (°С) -1.5… +3.0 в апреле,
+19.0… +22.2 в июле Высокий 2 

4. Температура воздуха (°С)
+19.0… +22.2 в июле,
+15.0… +18.7 в августе,
+2.1… + 5.6 в октябре

Высокий 2

5. Относительная влажность 
воздуха (%)

71.3 – 78.0 в марте,
68.0 – 74.5 в августе

Низкий 1

6. Относительная влажность 
воздуха (%)

64.0 – 73.6 в июне,
68.0 – 74.5 в августе,
73.5 – 80.0 в октябре

Низкий 1 

7. Относительная влажность 
воздуха (%)

72.5 – 83.5 в феврале,
79.8 – 85.0 в декабре

Высокий 2
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8. Относительная влажность 
воздуха (%)

72.5 – 83.5 в феврале,
58.0 – 73.0 в апреле,
79.8 – 85.0 в декабре

Высокий 2 

9. Температура воздуха (°С) +3.0…+ 5.0 весной Начало пробуждения 
Ix. persulcatus 

10. Температура воздуха (°С) выше +15.0 весной Максимальная 
активность Ix. persulcatus 

Примечаниe. 1 2–19 0/0000;  
2 20–61 0/0000

Интерес представляют исследования по изучению влияния   гидрометео-
рологических условий на интенсивность проявлений эпидемического процесса 
Крымской геморрагической лихорадки (КГЛ). Это особо опасная инфекция, широко 
распространённая во многих странах Азии, Африки и Европы, расположенных юж-
нее 50°северной широты, также эндемична для юга европейской части России [36].  

Результаты исследований, выполненные иранскими учёными, демон-
стрируют косвенную связь роста вероятности появления больных КГЛ с макси-
мальными значениями температурного показателя и содержанием влаги в ат-
мосферном воздухе с лагом три и два месяца соответственно [59]. Кроме того, 
выявлена зависимость количества заболевших с температурой, максимальной 
влажностью воздуха и осадками с временным лагом в несколько месяцев [76]. 

На примере Болгарии показано, что что пятипроцентный рост заболева-
емости КГЛ отмечается при повышении температурного показателя на один 
градус [77].

В нашей стране исследования по комплексному влиянию климатиче-
ских факторов на жизнедеятельность клещей и интенсивность проявлений 
эпидемического процесса КГЛ проводились на примере Ставропольского края 
и Астраханской области [19, 35, 37]. Установлена выраженная зависимость 
между численностью H. marginatum от зимних величин температурного фак-
тора и выпавших осадков. Показано, что выпадение ливневых дождей весной, 
напротив, оказывает обратное влияние. Выявлена сильная корреляционная 
связь численности преимагинальных фаз клещей, уровня заболеваемости КГЛ 
с погодными условиями летних месяцев предыдущего эпидемического сезона 
[11, 13]. Кроме того, установлено, что в Ставропольском крае интенсивность 
проявлений эпидемического процесса этой клещевой инфекции коррелиру-
ет с летними величинами температурного показателя и содержанием влаги в 
почве предшествующего года, а также с температурой и влажностью атмос-
ферного воздуха в начале лета текущего эпидемического сезона [12]. В Астра-
ханской области, в силу специфики климата и гидрологии, на численность 
H. marginatum и, соответственно, на заболеваемость населения КГЛ оказывают 
влияние также осадки и температура воздуха осенью и зимой [38]. 

Систематизированные результаты изучения связи заболеваемости на-
селения КГЛ и жизнедеятельности клещей с абиотическими условиями пред-
ставлены в таблице 2 [36].
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Таблица 2 – Влияние климатических факторов на жизнедеятельность H. marginatum 
и заболеваемость населения КГЛ

№ Факторы Значения факторов Влияние

1.
Температура воздуха 
весной (°С):
- дневная
- ночная

- не ниже +9.0
- не ниже +2.0

Необходимо для активизации 
перезимовавших особей 
H. marginatum и начала их питания 
на животных

2.
Среднемесячная
температура воздуха 
весной (°С)

+16.9 Пик паразитирования 
H. marginatum

3. Среднемесячная сумма 
осадков (мм) 34.7 Пик паразитирования 

H. marginatum

4.
Весенне-летняя 
температура воздуха (май 
– июнь) (°С)

+26.0… +28.0
Оптимально для
эмбриогенеза (при более 
низких значениях развитие яиц 
H. marginatum задерживается)

5. Осадки (май–июль) Обильные осадки Губительно для преимагинальных 
фаз H.marginatum

6. Осадки, влажность почвы 
(май-июль)

Недостаток осадков, 
сухость почвы

Высыхание покрова и гибель 
преимагинальных фаз 
H. marginatum

7.
Весенне-летняя 
температура воздуха 
(май-июль)

Прохладная погода
Неблагоприятно для 
выживаемости личинок 
H. marginatum

8. Температура воздуха 
осенью Теплая погода

Благоприятно для 
жизнедеятельности клещей, может 
увеличить продолжительность 
эпидемического сезона

9. Осадки осенью Дефицит осадков
Благоприятно для 
жизнедеятельности клещей, может 
увеличить продолжительность 
эпидемического сезона 

10.
Температура воздуха 
зимой (декабрь–февраль) 
(°С)

Ниже – 20.0 Промерзание почвы и гибель 
клещей

11.
Среднемесячная
температура воздуха 
весной (март-апрель) (°С)

+ 10.5 Необходимо для начала 
паразитирования H. marginatum

12.
Среднемесячная сумма 
осадков
весной (мм)

47 Необходимо для начала 
паразитирования H marginatum

13.
Максимальная 
температура воздуха трех 
предшествующих месяцев

Увеличение на 1°С Рост заболеваемости на 9 %

14.
Максимальная 
относительная влажность 
трех предшествующих 
месяцев

Увеличение на 1 % Рост заболеваемости на 4 %

15.
Среднемесячная
температура воздуха 
предшествующего
месяца

Увеличение на 1°С Рост заболеваемости на 5,5 %
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5.1.3. Связь заболеваемости населения природно-очаговыми инфекциями, 
возбудителей которых переносят кровососущие комары, 
с климатическими факторами 

Исследование влияния абиотических факторов на жизнедеятельность 
комаров-векторов возбудителя лихорадки Западного Нила (ЛЗН) и заболе-
ваемость населения этой трансмиссивной инфекцией – важная задача на 
сегодняшний день [31, 32, 47, 79]. Результаты многочисленных наблюдений 
свидетельствуют, что среди различных гидрометеорологических показателей 
ключевая роль принадлежит значениям температуры атмосферного воздуха. 
Значения данного фактора определяют как смену всех фаз жизненного цик-
ла комаров, так и кинетику размножения вируса ЗН [31, 32, 79]. Установлено, 
что этот патоген может реплицироваться при температуре от +14°C до +45°C (у 
комаров и птиц соответственно) [58, 60, 70]. Показано, что скорость реплика-
ции положительно коррелирует с величиной температурного показателя, что 
сокращает время, необходимое для достижения инфицирующей дозы возбу-
дителя ЛЗН в комаре. Например, при +14°C для этого требуется 58 дней, а при 
+30°C – всего 11 [31, 41]. Годы возникновения осложнений эпидемиологиче-
ской ситуации по ЛЗН обычно являлись более теплыми и характеризовались 
жарким летом [1, 63, 64, 78, 81, 84].

Интенсивность проявлений эпидемического процесса этой трансмиссив-
ной инфекции также косвенно зависит от количества выпавших осадков [69]. 
Риск роста заболеваемости ЛЗН возрастает при обильном выпадении дождей 
в предыдущем году и засушливой погоде в текущем. Избыток осадков создаёт 
благоприятные условия для размножения комаров, а недостаток способству-
ет скоплению птиц и комаров вокруг немногочисленных сохранившихся водо-
емов [66, 78, 83].

 Скорость яйцекладки также зависит от содержания влаги в атмосферном 
воздухе. Отклонения от оптимальных значений как в сторону чрезмерной су-
хости, так и при превышении значения 60 % негативно влияют на этот процесс 
[57]. Согласно результатам ряда работ, при высоких величинах температуры 
окружающей среды (35°C) и влажности воздуха 60 % количество отложенных 
яиц значительно меньше (55 ± 4,8), чем при более низкой температуре (25°C) 
и влажности 80 %, когда этот показатель возрастает почти вдвое (99 ± 3,6) [57].

Исследования, проведенные российскими учеными, выявили важную за-
висимость между климатическими факторами и уровнем заболеваемости ЛЗН 
в нашей стране. Показано, что более высокие значения температуры воздуха 
(в среднем за год и в течение весенне-летнего сезона) приводят к увеличению 
интенсивности проявлений эпидемического процесса, в то время как повы-
шенное содержание влаги в атмосферном воздухе, наоборот, снижают ее [40].

При этом на примере отдельных субъектов ЮФО были выявлены регио-
нальные особенности влияния температуры атмосферного воздуха на заболе-



ГЛАВА 5. От причины к болезни. Современные факторы эпидемиологического риска

–  153  –

ваемость населения. В Волгоградской области осложнения эпидемиологиче-
ской ситуации наблюдались в годы с аномально высокими (выше 21°C) май-
скими и июльскими показателями. В Ростовской области ключевую роль игра-
ли майские значения (июньские характеризовались более слабым влиянием), 
а также повышенные декабрьские предыдущего года. В Астраханской области, 
где лето стабильно жаркое, заболеваемость ЛЗН снижалась при низких зимних 
температурах (ниже -5°C в декабре-январе) [80]. 

Интерес также представляют результаты зарубежных работ. Показано, 
что на интенсивность проявлений эпидемического процесса в Греции наиболь-
шее влияние оказывают количество выпавших осадков, температурные пока-
затели почвы и атмосферного воздуха, а также содержание влаги в них [84]. В 
восточных и северо-западных районах Хорватии увеличение заболеваемости 
ЛЗН наблюдается при повышении среднемесячной температуры воздуха, а 
снижение (более выраженное на северо-западе страны) отмечается при уве-
личении количества выпавших осадков [40].

Связь инфицированности Cx. pipiens вирусом ЗН с гидрометеорологиче-
скими факторами подтверждена результатами американских исследований. 
Так, зараженность комаров повышалась при увеличении минимальных лет-
них температур. Зависимость от влажности почвы весной была нелинейной. 
Наиболее высокие показатели инфицированности Cx. pipiens отмечались при 
недостаточном содержании влаги в почве или при повышении минимальных 
величин температурного фактора, а также коррелировали с теплой зимой и 
засухой с июля по сентябрь [69]. Также показано, что увеличению инфициро-
ванности Cx. pipiens способствовали рост кумулятивных температур воздуха 
(выше 22°C) и недостаток выпавших осадков в течение лета [82].

Статистически значимая корреляция между уровнями заболеваемости 
ЛЗН и погодными условиями весны и лета (выпавшими осадками, показателя-
ми температуры атмосферного воздуха и количества содержания влаги в нем) 
установлена в ряде европейских, азиатских и ближневосточных стран [78]. Ре-
зультаты исследования, выполненного в Канаде, подтверждают увеличение 
риска осложнения эпидемиологической ситуации при засушливом начале и 
жаркой середине летнего периода [62, 80]. 

Систематизированные результаты изучения связи заболеваемости насе-
ления ЛЗН и жизнедеятельности комаров с абиотическими условиями пред-
ставлены в таблице 3 [36].
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Таблица 3 – Влияние климатических факторов на жизнедеятельность комаров – 
переносчиков вируса ЗН и заболеваемость населения ЛЗН

№ Факторы Числовые значения 
факторов Влияние

1. Температура воздуха в июне (0С) Выше средней на 3.9
Максимальный 
эпидемический подъем 
заболеваемости 

2.
Температура воздуха 25-й 
недели года (накануне 
эпидемического сезона) (0С)

Выше средней на 5.2 Максимальный 
эпидемический подъём 
заболеваемости

3. Относительная
влажность воздуха в июне (%) Ниже средней на 16.7 

Максимальный 
эпидемический подъём 
заболеваемости

4.
Относительная
влажность воздуха 25-й недели 
года (накануне эпидемического 
сезона) (%)

Ниже средней на 24.2 
Максимальный 
эпидемический подъём 
заболеваемости

5. Накопленная сумма активных 
температур воздуха июня (0С) 22 и выше

Максимальный 
эпидемический подъём 
заболеваемости

6. Сумма активных 
температур воздуха июля (0С) 22 и выше Увеличение длительности 

эпидемического сезона

7.

Показатели 25-й недели года: 
- средней температуры воздуха 
(0С);
- средней относительной 
влажности воздуха (%) 

- выше 22
- ниже 50

Резкий эпидемический
подъем уровня 
заболеваемости 

8. Средняя температура воздуха в 
мае – июле (0С) Выше 21 Вспышки заболевания

9. Средняя температура воздуха с 
декабря по январь (0С) Ниже -5 Уровень заболеваемости 

ниже обычного

5.1.4. Влияние гидрометеорологических условий на эпидемиологическую 
ситуацию по зоонозным природно-очаговым инфекциям 
(на примере геморрагической лихорадки c почечным синдромом)

Серьёзную проблему для здоровья населения Российской Федерации 
представляет геморрагическая лихорадка c почечным синдромом (ГЛПС). Эта 
зоонозная инфекция в общей структуре нозологических форм ПОИ, после кле-
щевых трансмиссивных инфекций, по частоте регистрации случаев заболева-
ния занимает второе место [24, 28, 29, 46]. Сохранение напряженной эпиде-
миологической ситуации по этой инфекции свидетельствует о необходимости 
уделять особое внимание проведению комплексного анализа климатических 
факторов, влияющих на жизнедеятельность переносчиков хантавирусов. 

Известно, что численность мелких млекопитающих во многом опреде-
ляют абиотические факторы, влияющие на их репродуктивные показатели. 
Кроме того, оптимальные значения гидрометеорологических условий создают 
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благоприятную среду для их обитания, а также обеспечивают достаточное ко-
личество пищи. Рост популяций мышевидных грызунов наблюдается в годы, 
характеризующиеся мягкими зимним и летним сезонами и весной без павод-
ковых явлений [46]. Такие климатические показатели, как количество осадков, 
температурные показатели атмосферного воздуха и достаточное содержание 
влаги в нём влияют на растительность, служащую не только кормовой базой 
для мелких млекопитающих, но и убежищем. Во время засухи, обусловливаю-
щей дефицит пищевых ресурсов, популяция мышевидных грызунов сокраща-
ется [21]. 

Вместе с тем выраженность влияния отдельных климатических факто-
ров на численность переносчиков хантавирусов и интенсивность проявлений 
ГЛПС в разных регионах нашей страны имеет существенные отличия. Так, со-
ставление прогноза эпизоотической активности природных очагов этой инфек-
ции для Саратовской области основано на значениях погодных условий зимой 
(количестве дней с выпадением осадков, температуре атмосферного воздуха 
и высоте снежного покрова). В Оренбургской области ключевую роль играют 
абиотические показатели предыдущего года (октябрьская температура возду-
ха и выпавшие осадки в ноябре) [16]. В Самарской области заболеваемость 
населения коррелирует с температурой воздуха и осадками летом, а также 
численностью мышевидных грызунов осенью [23].

Среди иностранных научных публикаций следует отметить китайские 
исследования, проведенные на примере различных регионов страны. Уста-
новлено, что интенсивность проявлений эпидемического процесса ГЛПС в 
провинции Шаньдун тесно связана с показателями осадков, температуры ат-
мосферного воздуха и содержания влаги в нём, зарегистрированных за три 
месяца и год, предшествующие периоду наблюдения. В частности, снижение 
количества заболевших отмечалось при значениях температурного фактора от 
+6,0°C до +23,7°C. Между уровнем заболеваемости и относительной влажно-
стью воздуха выявлена прямая зависимость: как высокие (больше 85,7 %), так 
и низкие (меньше 67,5 %) показатели коррелировали с ростом интенсивности 
проявлений эпидемического процесса ГЛПС в этом регионе [67]. Результаты 
исследований, проведённых в провинции Хунань, свидетельствуют, что фор-
мирование эпидемиологической ситуации по этой ПОИ определяют не только 
средние значения температуры воздуха и выпавших осадков за год, но и еже-
месячные температурные характеристики земной поверхности, а также NDVI 
(косвенные индикаторы содержания влаги в почвенном покрове) [86]. Выра-
женная связь между численностью норвежских крыс и рядом климатических 
факторов выявлена в провинции Ляонин. Наиболее выраженным влиянием 
характеризовались количество накопленных осадков, средние, максимальные 
и минимальные значения температуры атмосферного воздуха и абсолютное 
содержание влаги в нём. Причём, данная взаимосвязь носит положительный 
характер, то есть с увеличением этих абиотических показателей отмечается 
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рост популяции мышевидных грызунов [74]. Показано, что уровень заболева-
емости ГЛПС в провинции Шэньси зависит от численности переносчиков хан-
тавирусов (с двухмесячным лагом), количества выпавших осадков за предше-
ствующие три месяца и температуры атмосферного воздуха за предыдущий 
четырёхмесячный период [85]. Напротив, интенсивность проявлений эпиде-
мического процесса этой зоонозной инфекции в городском округе Чэньчжоу, 
помимо численности мелких млекопитающих, в наибольшей степени опре-
деляют среднемесячные величины NDVI, выпавших осадков, температуры ат-
мосферного воздуха и его относительной влажности [73, 88]. 

Систематизированные результаты изучения связи заболеваемости насе-
ления ГЛПС и жизнедеятельности мышевидных грызунов с гидрометеорологи-
ческими условиями представлены в таблице 4 [36].

Таблица 4 – Влияние климатических факторов на жизнедеятельность мышевидных грызунов 
– переносчиков хантавирусов и уровень заболеваемости населения ГЛПС

№ Факторы Значения факторов Влияние

1. Температура воздуха трех 
предшествующих месяцев (°C) +6.0… +23.7

Отрицательная 
корреляционная связь с 
числом больных

2. Температура воздуха трех 
предшествующих месяцев (°C)

Выше 23.7 и ниже 
6.0

Положительная 
корреляционная связь с 
числом больных

3. Влажность воздуха трех 
предшествующих месяцев (%)

Выше 85.7 и ниже 
67.5

Положительная 
корреляционная связь с 
числом больных 

4. Температура воздуха летом Теплая, но не 
жаркая

Благоприятно для 
усиленного размножения 
грызунов

5. Отсутствие весеннего паводка
Благоприятно для 
усиленного размножения 
грызунов

5.1.5. Роль климата в изменении границ ареалов возбудителей при-
родно-очаговых инфекционных болезней на территории Российской 
Федерации

Гидрометеорологические факторы и современные климатические тен-
денции, помимо непосредственного влияния на жизнедеятельность специфи-
ческих переносчиков и носителей возбудителей инфекционных болезней, так-
же оказывают выраженное действие на изменение границ их ареала и рост 
числа субъектов, на территории которых регистрируются проявления эпиде-
мического процесса ПОИ [26].

Рост температуры воздуха не только позволяет зараженным носителям 
инфекций переживать неблагоприятные условия холодного периода, но и по-
вышает пригодность мест для их обитания. Климатические изменения при 
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этом влекут за собой разнообразные трансформации как паразитарных систем 
в целом, так и их отдельных элементов (таблица 5) [25].

В настоящее время наблюдаются потепления зим, увеличение объема 
выпадающих осадков (преимущественно летом) и удлинение теплого перио-
да в целом, что способствует улучшению условий для существования Ixodes 
persulcatus и росту его численности на территории тайги. В результате этого 
таёжные клещи, обитающие в пределах 42-62° с.ш., постепенно распространя-
ются вглубь страны, в северо-восточном направлении. Кроме того, современ-
ные изменения климата могут привести к расширению территории обитания 
клещей Ixodes ricinus в Европейском регионе. К концу текущего столетия ареал 
клещей данного вида может сместиться до 70-й параллели северной широты 
[26].

Таблица 5 – Влияние современных изменений климата на функционирование паразитарных 
систем и территориальное распространение ПОИ 
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Анализ данных показывает, что среднегодовые значения температуры 
атмосферного воздуха в Архангельской области демонстрируют тенденцию к 
повышению. В период с 2000 по 2009 г. этот показатель увеличился на 1,3 °С 
по сравнению с периодом 1960–1989 гг. (0,7 °С). На сегодняшний день данная 
величина достигла +2,0 °С. Несмотря на общероссийскую тенденцию к умень-
шению активности эпидемического процесса КЭ, в Архангельской области, на-
против, зафиксировано её трехкратное увеличение. При этом было выявлена 
сильная прямая корреляция заболеваемости на территории данного субъекта 
с показателями температурного фактора [26]. 

Первоначально случаи заражения вирусом ЗН регистрировались только 
в южных субъектах нашей страны. Однако впоследствии зона его распростра-
нения охватила ряд других территорий ЦФО и ПФО, а к 2022 г. достигла Сибири 
и Урала [42].

Также в нашей стране отмечается стремительное расширение ареала 
возбудителя ГЛПС с вовлечением ранее неэндемичных субъектов СФО и вы-
явлением новых переносчиков хантавирусов [15].  

В Республике Саха (Якутия) и Республике Карелия зафиксировано зна-
чительное продвижение области распространения таежного клеща к северу. 
Кроме того, Ix. persulcatus впервые обнаружен в Магаданской области [5, 34, 
55]. В Республике Татарстан (Предкамье) западная граница распространения 
таежного клеща сдвинулась на 100 км к северо-востоку [7]. Впоследствии 
освободившаяся экологическая ниша была колонизирована I.  ricinus, мигри-
ровавшим с юго-запада. Также активно продвигаются на север Dermacentor 
reticulatus (переносчики возбудителей КЭ и КВЭ), достигнув на сегодняшний 
день Кировской области [4].

Таблица 6 – Динамика распространения Ae. albopictus на Черноморском побережье 
Краснодарского края в период с 2016 по 2023 г.

Годы
Направление
расширения 

ареала

Площадь 
изменения
ареала (км)

Крайняя точка Координаты

2016-
2017

на севере – п. Красная поляна Адлерского 
района г. Сочи

43°40′ с. ш. 
40°12′ в. д.

на западе – п. Широкая балка 
г. Новороссийска

44°39′ с. ш. 
37°42′ в. д.

2018 в северном
направлении 122 ст. Неберджаевская 

Крымского района
44°50′ с. ш. 
37°54′ в. д.

2019 в западном
направлении 59 ст. Анапская Анапского 

района
44°54′ с. ш.
37°22′ в. д.

2020 в западном
направлении 12 п. Витязево Анапского района 45°00’ с. ш. 

37°17’ в. д.
2021-
2023

в западном
направлении 12 п. Уташ Анапского района 45°05′ с. ш.

37°18′ в. д.
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Опасные комары Aedes albopictus, переносящие возбудителей лихора-
док денге, Зика и чикунгунья, активно осваивают Черноморское побережье 
нашей страны [3, 39, 44, 52]. В течение семи лет, с 2016 по 2023 г., границы его 
обитания на территории Краснодарского края сместились на 122 км к северу и 
на 83 км к западу (таблица 6) [39].

При этом обращает внимание сходство климата Сочи и Туапсе с региона-
ми Южной Европы (где ранее регистрировались аутохтонные инфицирования 
вирусами денге, чикунгунья и Зика), свидетельствующее о вероятности появ-
ления в будущем местных случаев на территории этих городских округов [20, 
72, 75]. 

Начиная с 2019 года, комары Ae. albopictus были обнаружены в Респуб
лике Крым. Площадь их географического распространения также ежегодно 
увеличивалась (таблица 7).

Таблица 7 – Динамика распространения Ae. albopictus на территории 
Республики Крым с 2019 по 2023 г.

Годы Направление расширения 
ареала

Площадь 
изменения 
ареала (км)

Крайняя 
точка Координаты

2019-
2020 на севере – Ялта 44°29′ с. ш. 

34°09′ в. д.

2021 в северо-восточном 
направлении 28 Алушта 44°40′ с. ш.

34°23′ в. д.

2022 в юго-западном направлении 40 Алупка 44°25’ с. ш. 
34°02’ в. д.

2023
в юго-западном направлении 47 Севастополь 44°37’ с. ш.

33⁰31’ в. д.
северо-восточном 
направлении 86 Феодосия 45°02’ с. ш.

35°22′ в. д.

Таким образом, проблема влияния климата на интенсивность проявле-
ний эпидемического процесса ПОИ, численность и изменения ареала перенос-
чиков и носителей их возбудителей на сегодняшний день актуальна и требует 
дальнейшего изучения. При этом особое внимание следует уделять использо-
ванию новых получаемых данных для составления прогноза заболеваемости 
населения и активности природных очагов с целью поддержания эпидемиоло-
гического благополучия по этим опасным инфекционным болезням на терри-
тории нашей страны.

Заключение

Оценка влияния современных изменений климата на эпидемиологиче-
скую ситуацию по ПОИ остаётся на сегодняшний день одной из важных задач 
эпидемиологии. По информации, предоставленной Росгидрометом, темпы 
потепления в нашей стране существенно опережают среднемировые. Кроме 



XXI ВЕК. ИНФЕКЦИОННЫЕ БОЛЕЗНИ (эпидемиология, эволюция, меры противодействия)

–  160  –

того, уменьшается продолжительность залегания снежного покрова и увеличе-
ние мощности сезонно-талого слоя вечной мерзлоты. Отмечается выраженная 
тенденция к росту температуры почвы. 

Наибольшая интенсивность потепления при этом отмечается в Сибир-
ском, Центральном и Северо-Кавказском федеральных округах – регионах, 
характеризующихся высокой активностью природных очагов инфекционных 
болезней. Благоприятные климатические условия, оказывая положительное 
влияние на численность, переносчиков и носителей возбудителей ПОИ, а так-
же на вирулентность микроорганизмов, создают предпосылки к ухудшению 
эпидемиологической ситуации по опасным трансмиссивным и зоонозным ин-
фекциям.

Кроме того, глобальное потепление приводит к расширению ареалов 
возбудителей природно-очаговых инфекционных болезней на территории 
Российской Федерации. Наблюдаемые климатические изменения не только 
влияют на функционирование паразитарных систем, но и повышают пригод-
ность мест для обитания носителей и переносчиков возбудителей ПОИ. На се-
годняшний день доказано увеличение площади ареала клещей I. persulcatus и 
D. reticulatus в северном направлении, наблюдается тенденция к изменению 
северной границы I. ricinus. Результаты многочисленных отечественных и за-
рубежных исследований подтверждают связь роста заболеваемости КВЭ, КГЛ, 
ЛЗН и ГЛПС с увеличением температуры воздуха, почвы, а также определяе-
мых ими показателей влажности

С каждым годом растёт число субъектов нашей страны, вовлечённых в 
эпидемический процесс ЛЗН и ГЛПС. Кроме того, опасения связаны с неуклон-
ным распространением комаров Ae.  albopictus, являющихся переносчиками 
арбовирусов, в пределах прибрежной зоны Черного моря, охватывающей 
Краснодарский край и Республику Крым. Это создает потенциальную опас-
ность возникновения местных случаев заболеваний лихорадками денге и чи-
кунгунья.

Таким образом, поддержание стабильной эпидемиологической ситуа-
ции по инфекционным болезням с природной очаговостью возможно достичь 
при регулярном проведении комплексного анализа воздействия абиотических 
факторов на хозяев и переносчиков возбудителей этих опасных заболеваний.
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5.2. Современные факторы, влияющие на иммунитет 
и восприимчивость к инфекциям

5.2.1. Окружающая среда и состояние иммунитета

Доказано, что ухудшение экологических условий – одна из причин гло-
бальной проблемы ослабления иммунной системы у людей. Подтверждением 
такого вывода является большая частота болезней, связанных с пониженной 
сопротивляемостью организма инфекциям, среди населения промышленных 
районов по сравнению с регионами, имеющими благоприятную санитарную-
гигиеническую обстановку [1, 2]. Научно-технический прогресс, достижения 
медицины, к сожалению, не привели к снижению инфекционных и неинфек-
ционных болезней среди населения планеты, в том числе и в детском возрас-
те. Напротив, растет число онкологических, сердечно-сосудистых, респиратор-
ных, эндокринных заболеваний, нервно-психических расстройств [3]. В насто-
ящее время отмечается снижение коллективной резистентности населения 
планеты в результате неблагоприятного воздействия на организм человека 
экологических (загрязнение атмосферы и окружающей среды) [4-8], медицин-
ских (неоправданное применение некоторых лекарственных средств) и со-
циальных факторов (недостаточное и неполноценное питание, употребление 
наркотиков и алкоголя, усиление стрессорных воздействий и др.) [9]. Все вы-
шеуказанные факторы оказывают отрицательное влияние на иммунную систе-
му, провоцируя развитие различных форм иммунологических нарушений и со-
стояний иммунодефицита [10, 11]. Основная задача иммунной системы – под-
держание общего здоровья путем защиты организма от внешних воздействий 
патогенных микроорганизмов (бактерий, вирусов). В условиях интенсивного 
технологического влияния и ухудшения экологии именно иммунная, нервная 
и эндокринная системы играют ключевую роль в поддержании гомеостаза ор-
ганизма, определяя уровень адаптации и общее самочувствие [2, 12, 13, 14]. 

В Государственном докладе «О состоянии санитарно-эпидемиологиче-
ского благополучия населения в Российской Федерации в 2022 году» [15] по-
казано, что основными факторами, определяющими уровень нагрузки и фор-
мирующими состояние здоровья населения в 2022 году, является комплексная 
химическая нагрузка (химическое загрязнение продуктов питания, питьевой 
воды, атмосферного воздуха и почвы), воздействию которой подвержено на-
селение численностью 74,2 млн человек в 41 субъекте Российской Федерации, 
что составляет более 50,7 % [15]. 

«Субъекты Российской Федерации с наибольшим уровнем влияния ком-
плекса санитарно-гигиенических факторов (химические, биологические, фи-
зические) на состояние здоровья населения в 2022 году: Республика Карелия, 
Архангельская область, Приморский край, Республика Коми, Новгородская 
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область, Краснодарский край, Республика Дагестан, Оренбургская область, 
Пермский край, Курганская область, Хабаровский край» [15]. 

«Субъекты Российской Федерации с наименьшим относительным вли-
янием санитарно-гигиенических факторов на состояние здоровья населения: 
Республика Адыгея, Астраханская область, Республика Марий Эл, Камчатский 
край, Орловская область, Кабардино-Балкарская Республика, Ставропольский 
край, Республика Алтай, Сахалинская область, Алтайский край» [15]. 

Анализ качества атмосферного воздуха в населённых пунктах Российской 
Федерации за период с 2013 по 2022 годы выявил значительное количество 
проб, превышающих допустимые нормы содержания ароматических углево-
дородов [15]. Согласно данным Государственного доклада [15], в десяти ре-
гионах Российской Федерации: Архангельской, Белгородской, Вологодской, 
Ленинградской, Ростовской, Новосибирской областях, республиках Дагестан, 
Калмыкия, Коми и Ханты-Мансийском автономном округе – Югра зафиксиро-
вано низкое качество питьевой воды по химическому составу.

В последнее время актуальны исследования, посвящённые изучению 
воздействия разных факторов на функционирование иммунной системы чело-
века. Восприимчивость – способность реагировать на попадание в организм 
возбудителей инфекций с последующим развитием болезни или носитель-
ства. Негативные изменения в регуляции иммунной системы делают организм 
восприимчивым к различным инфекциям. 

Популяция людей неоднородна по устойчивости и восприимчивости к 
микробным патогенам. Источник инфекции, механизм передачи возбудите-
лей инфекционных болезней, восприимчивость населения – звенья эпидеми-
ологического процесса. Отсутствие любого из звеньев ведет к разрыву цепи 
эпидемического процесса и прекращению дальнейшего распространения со-
ответствующих заболеваний [16].

Таким образом, иммунный статус может изменяться под воздействием 
различных факторов, которые можно разделить на 4 группы:  

1) климатические условия – температурный режим, продолжительность 
светового дня, степень влажности, особенности горных территорий, интенсив-
ность освещения, природный радиационный фон;

2) химическое загрязнение – избыточное содержание тяжелых метал-
лов, органических веществ, синтетических красителей, агрохимикатов;

3) физические явления – воздействие радиации, электромагнитных по-
лей, света;

4) биологическое факторы – распространение инфекционных заболева-
ний, наличие растительных аллергенов.

Основной итог отрицательного влияния данных факторов на человече-
ский организм заключается непосредственно в степени выраженности их воз-
действия (количестве полученной дозы).
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В таблице 8 представлены ключевые факторы, способные влиять на ор-
ганизм человека.

Таблица 8 – Факторы, негативно влияющие на иммунную систему и здоровье человека
№ п/п Группы Факторы

1 Климатические температурный режим, продолжительность светового 
дня, степень влажности, особенности горных территорий, 
интенсивность освещения, природный радиационный фон

2 Химические избыточное содержание тяжелых металлов, органических 
веществ, синтетических красителей, агрохимикатов

3 Физические воздействие радиации, электромагнитных полей, света
4 Биологические распространение инфекционных заболеваний (микробный 

фактор), наличие растительных аллергенов

5.2.2. Влияние физических факторов на иммунную систему

Ионизирующее излучение является постоянным компонентом окружаю-
щей среды, присутствующим на всех этапах биологического развития. Каждая 
составляющая биосферы – бактерии, флора, фауна и человек – непрерывно 
подвергается воздействию природного (естественного) радиоактивного фона. 
Тем не менее, существуют обстоятельства, при которых уровень естественной 
радиации способен возрасти многократно – вплоть до тысячекратного увели-
чения [18]. Резкий рост уровня радиации в земной атмосфере, вызванный ис-
пытаниями атомного вооружения, авариями на объектах ядерной энергетики, 
развитием промышленности, а также потребность в создании высокоэффек-
тивных мер защиты населения, работников от радиационного воздействия 
превратили данную проблему в глобальную, придав ей международное зна-
чение и социальную значимость [18].

Нарушение функций иммунной системы под действием ионизирующего 
излучения обусловлено несколькими ключевыми факторами:

– снижением активности и числа клеток костного мозга, разрушением 
тканей лимфатической системы и нарушением защитных механизмов лимфа-
тических барьеров;

– ослаблением естественных защитных сил организма (сопротивляемо-
сти) против инфекций;

– угнетением процесса фагоцитоза и уменьшением антимикробной ак-
тивности компонентов крови;

– повреждением лимфоидной ткани, приводящим к замедлению выра-
ботки антител и понижению устойчивости организма к инфекционным аген-
там [18].

Иммунная реакция организма на воздействие радиации обусловлена 
дозировкой, продолжительностью, мощностью и типом излучения [19, 20, 21, 
22]. При этом различные типы иммунных клеток обладают разной чувстви-
тельностью к радиации. Например, дендритные клетки погибают при облу-
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чении дозой в диапазоне 2-4 Грей (Гр). Наиболее восприимчивы к действию 
радиации такие клетки иммунной системы, как Т-лимфоциты (хелперы и су-
прессоры), В-лимфоциты и тимоциты, формирующиеся в вилочковой железе. 
Эти клетки гибнут при облучении дозами порядка нескольких десятых долей 
Гр, причем установлено, что В-лимфоциты более чувствительны к радиации, 
чем Т-лимфоциты. Отдельные клетки иммунной системы устойчивы к радиа-
ционному воздействию. Так, например, Т-клетки памяти продолжают функци-
онировать даже после облучения в дозах 6-10 Гр. Облучение оказывает значи-
тельное влияние на иммуннокомпетентные клетки лимфоидной ткани, вызы-
вая изменения их функциональной активности, потерю рецепторных структур 
для связи с антигенами, расстройства механизмов распознавания, дисбаланс 
среди различных субпопуляций Т-хелперов (Th1 и Th2), подавление синтеза 
иммуноглобулинов плазматическими клетками, активацию выработки ауто-
антител и формирование специфических для отдельных органов аутоиммун-
ных патологий [19, 20, 23]. Под воздействием ионизирующего излучения орга-
низм становится более восприимчивым к патогенным и условно-патогенным 
микроорганизмам. При получении высоких доз радиации уже в первые два 
дня резко тормозится образование антител, такая блокировка сохраняется ми-
нимум неделю. Полноценное возобновление продукции иммуноглобулинов 
фиксируется лишь приблизительно через 40-50 дней после радиационного 
воздействия [20, 24]. 

В исследовании Сенниковой Ю.А. с соавт. [25] проанализированы отда-
ленные эффекты слабого радиационного воздействия на иммунную систему. 
Проводилась оценка иммунного статуса у жителей Угловского района Алтай-
ского края. Отмечено повышение частоты встречаемости инфекционно-ал-
лергических, аутоиммунных, онкогематологических заболеваний. Выявлены 
изменения в функционировании иммунной системы, проявляющиеся сниже-
нием количества лимфоцитов крови, повышением концентрации в сыворотке 
крови интерлейкинов ИЛ-1, ИЛ-2, ИЛ-4, ИЛ-6, ИЛ-10, ФНО-α, ИНФ-γ. У лиц, под-
вергшихся влиянию ионизирующего излучения, формируются иммунопатоло-
гические синдромы [25]. 

Установлено, что пациенты, прошедшие лучевую терапию, могут стол-
кнуться с негативными последствиями для своей иммунной системы. Негатив-
ные эффекты, спровоцированные высокими дозами облучения, развиваются 
быстрее, чем вызванные низкими дозами. Некоторые лимфоциты могут по-
гибнуть в течение двух суток после облучения высокими дозами, что делает 
организм уязвимым для различных инфекционных заболеваний [26]. Было 
показано, что нарушение иммунных реакций и активизация аутоиммунных 
процессов происходят вследствие уменьшения размеров и дисфункции лим-
фатических узлов [27]. Важно подчеркнуть, что степень тяжести повреждений, 
вызванных радиацией, зависит от темпов деления и чувствительности клеток 
к облучению [28]. Повышенная восприимчивость клеток к радиационному по-
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ражению и сбой в запуске адаптивной реакции являются показателями неста-
бильного состояния генома [29, 30]. Анализ изменения численности клеток с 
микроядрами в красном костном мозге относительно дозы облучения служит 
критерием оценки радиационного повреждения стволовых клеток крови [31].

В исследовании Смирновой С.Г. с соавторами [32] отмечено, что контин-
гент ликвидаторов последствий аварии на Чернобыльской атомной электро-
станции (ЧАЭС) служит удобной моделью для изучения явлений соматического 
мутагенеза спустя длительное время после радиационного воздействия [32]. 
У исследуемых лиц обнаружено учащение случаев хромосомных аномалий в 
лимфоцитах периферической крови [33]. Было установлено, что уже через 1-3 
года у ликвидаторов последствий аварии подтвержденный диагноз злокаче-
ственные новообразования сочетался с количественными изменениями им-
мунного статуса. Отмечалось уменьшение доли CD3+ и CD4+ Т-лимфоцитов, 
B-лимфоцитов, регуляторный индекс CD4+/CD8+. Одновременно увеличива-
лась абсолютная концентрация CD8+ Т-лимфоцитов, а также наблюдалась по-
вышенная доля CD3/16/56+ NKT-клеток (естественных киллеров) над CD16/56+ 
NK клетками, а также повышение активности фагоцитов [33, 34].

Онищенко Г.Г. с соавт. (2021) [35] отмечено, что ограничение потребления 
пищевых продуктов с высоким содержанием радионуклидов является основ-
ной мерой снижения внутреннего облучения населения территорий, подверг-
шихся радиоактивному загрязнению. После аварии на Чернобыльской АЭС в 
Белоруссии, Украине, в Брянской, Калужской, Орловской и Тульской областях 
Российской Федерации отмечается значительный рост заболеваемости раком 
щитовидной железы среди лиц, бывших детьми или подростками в период 
облучения.

Значительная часть населения подвергается комбинированному воз-
действию нескольких физических факторов (воздействию электромагнитного, 
ультрафиолетового и ионизирующего излучения в малых дозах). Показано, что 
под влиянием электромагнитного излучения возникают нарушения в форми-
ровании иммунитета, чаще всего проявляющиеся его подавлением. Так, на-
пример, у животных, подвергшихся воздействию электромагнитных волн, усу-
губляется течение инфекции. Интенсивные электромагнитные поля влияют 
угнетающе на Т-систему клеточного иммунитета, повышают выработку адре-
налина, ускоряют свёртываемость крови и снижают активность гипофизарного 
отдела головного мозга [36]. 

Таким образом, под воздействием радиации ослабевает сопротивляе-
мость организма к инфекциям. Естественный защитный механизм организма 
восстанавливается после радиационного облучения в сублетальных дозах не 
раньше, чем через месяц. Усиление восприимчивости организма после облу-
чения связано, прежде всего, с уменьшением его естественной устойчивости к 
инфекционным агентам. 
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5.2.3. Химические факторы, воздействующие на иммунитет

Воздействие ксенобиотиков на человеческий организм преимуществен-
но проявляется активацией иммунитета и усилением активности лимфатиче-
ской системы, поэтому исследование состояния иммунной системы у насе-
ления зон с высоким уровнем «химической» нагрузки представляет особую 
значимость [37, 38, 39, 40]. Известно, что многие ксенобиотики негативно вли-
яют на иммунитет [38, 41]. Попадание токсичных веществ из внешней среды 
способно привести к поражению иммунной системы и развитию вторичного 
иммунодефицита [38]. Особенно чувствительна к подобным воздействиям им-
мунная система у детей ввиду своей физиологической незрелости, что увеличи-
вает риск развития иммунодефицитов среди детей, проживающих в регионах 
с высокой техногенной нагрузкой [38]. В последнее время возрастает интерес 
исследователей к изучению комплексного влияния факторов климатического 
и антропогенного воздействия на защитные механизмы и общую устойчивость 
организма. В исследованиях специалистов из Университета Кейптауна (ЮАР), 
Швейцарского института изучения аллергии и астмы, Стэнфорда (США) и Каро-
линского института (Швеция) продемонстрировало, что у детей, проживающих 
в сельских районах, иммунная система функционирует эффективнее по срав-
нению с детьми, проживающими в городских условиях [48].

Установлено, что комплексное действие химических веществ (ртути, 
свинца, кадмия, меди и цинка) оказывает, как правило, более выраженное 
действие, чем каждого металла в отдельности [42].

Металлы, проникая в кровоток и межклеточную жидкость, распростра-
няются по различным органам и тканям организма, оказывая наибольшее вли-
яние на структуры, отличающиеся минимальной чувствительностью к их дей-
ствию. Такими особо уязвимыми органами являются компоненты иммунной и 
нейроэндокринной систем [43, 44].

Большинство тяжёлых металлов (например ртуть, свинец, кадмий, ко-
бальт, титан, таллий, вольфрам), диоксины, полихлорированные и полицикли-
ческие углеводороды оказывают отрицательное влияние на иммунную систему 
[43, 44]. Химические соединения способны угнетать разные уровни иммунной 
защиты: бензопирены тормозят синтез цитокинов, оксиды азота и сернистый 
газ ослабляют защиту слизистых оболочек, тяжёлые металлы, хлорированные 
циклические диоксиды оказывают угнетающее влияние на вилочковую желе-
зу; полициклические ароматические углеводороды приводят к выраженному 
снижению иммунитета [43, 44]. Ксенобиотики могут прямо и опосредованно 
воздействовать на клетки-мишени, повреждая местную защитную систему 
организма, что приводит к возникновению мутаций в генах иммунных кле-
ток. Иммунная система может реагировать на ксенобиотики формированием 
специфического ответа, проявляющегося процессами гиперчувствительности, 
возникновением аутоиммунных и пролиферативных реакций [43, 44]. Установ-
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лено, что под влиянием диоксинов и некоторых тяжёлых металлов уменьша-
ется фагоцитоз лейкоцитов, замедляется деление и созревание клеток тимуса. 
[45]. У детей, проживающих в районах с высоким уровнем антропогенного за-
грязнения, значительно повышен уровень заболеваемости патологиями им-
мунной системы и аллергиями различного характера [46].

Таким образом, во многих исследованиях убедительно продемонстриро-
ванно, что иммунная система восприимчива к воздействию различных хими-
ческих факторов окружающей среды (ксенобиотиков, пестицидов, органиче-
ских соединений и металлов), что ведёт к снижению эффективности защитных 
реакций организма.

5.2.4. Социальные факторы, влияющие на иммунитет

Стрессовые нагрузки
В последние годы высокая информационная нагрузка и интенсификация 

социальных процессов, военные конфликты, нестабильная политическая и 
экономическая ситуация, миграция населения и др. приводят к развитию не-
устойчивости психоэмоционального состояния человека. 

Резкий всплеск нервных и психических расстройств в сложных социаль-
но-экономических обстоятельствах выступает наиболее типичной формой ре-
акции на психоэмоциональный стресс, проявляющийся различными психосо-
матическими нарушениями [53].

В Российской Федерации в лаборатории экономико-социологических ис-
следований Национального исследовательского университета Высшей школы 
экономики (НИУ ВШЭ) был проведён анализ уровня психологического здоро-
вья россиян. В рамках исследования в 2024 году было опрошено 8298 человек 
старше 18 лет. Около 47 % человек указали, что в течение года испытывали 
депрессию и эмоциональную нестабильность. Во всей выборке опрошенных 
проведена градация по уровням (слабый, умеренный и сильный) влияния 
стресса на организм. У 44,4 % участников выявлен слабый уровень стресса; у 
39,1 % – умеренный, а 16,4 % сильный. Склонность к стрессу в 1,5 раза выше у 
женщин, чем у мужчин, особенно в возрастном диапазоне до 35 лет и состав-
ляет от 23,3 % до 28,5 %; в диапазоне 36-55 лет – от 14,3 % до 24,6 %; в возрасте 
от 56 лет и старше стресс испытывают от 6,5 % до 12,7 % опрошенных [54].

Обилие плохих новостей и неспособность от них «оторваться», неопреде-
ленность развития ситуаций оказывают негативное воздействие на организм и 
в целом способствуют психологическому неблагополучию населения. 

Стресс представляет собой патологический процесс, включающий фор-
мирование универсальных защитно-приспособительных и патологических ре-
акций организма, возникающих вследствие стрессорных факторов, приводя-
щих к изменениям внутренней среды организма (гомеостаза) [54].
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Основная роль в адаптационных реакциях организма при стрессе при-
надлежит нейроиммуноэндокринной системе [55, 56, 57, 58, 59]. Между им-
мунокомпетентной системой и гипоталамо-гипофизарно-надпочечниковой 
системой и симпатической нервной системой имеются многосторонние связи. 
Продолжительное повышение уровня катехоламинов (адреналин и норадре-
налин) приводит к изменениям функционирования клеток иммунной систе-
мы: нарушению активации Т-лимфоцитов, снижению числа Т-цитотоксических 
клеток, увеличению количества Т-хелперных-клеток, увеличению доли есте-
ственных киллерных лимфоцитов; изменению синтеза антител классов IgA, 
IgG, IgM, интерлейкина-6, уменьшению секреции фактора некроза опухоли 
альфа (ФНО-ɑ) [60, 61]. При стрессовой ситуации в крови повышается уровень 
кортизола, интерлейкинов 1, 6 и 10 [55].

Острый стресс сопровождается повышением интенсивности иммунных 
реакций, приводящий к высвобождению в кровоток дополнительного пула 
естественных T-цитотоксических клеток (CD8+) и киллеров (CD3+/CD56+ и CD3-/
CD56+), при этом снижается число Th-лимфоцитов (CD4+) [62]. 

При хроническом стрессе количество цитотоксических Т-клеток (CD8+) и 
ЕK-клеток (CD3-/CD56+) увеличивается, однако их пролиферативная способ-
ность снижается [63]. При хроническом стрессе преобладают супрессивные 
ответы на клеточные механизмы иммунитета [58].

Под влиянием хронического стресса развиваются соматические болезни, 
непосредственно зависящие от состояния иммунной системы [64, 65]. Реакции 
иммунитета на стресс определяется интенсивностью и продолжительностью 
воздействия: кратковременный стресс стимулирует иммунную активность, тог-
да как длительный хронический стресс снижает эффективность иммунной за-
щиты, приводя к возникновению нарушений в функционировании иммунной 
системы [66]. 

Начальные изменения при развитии стресс-реакции включают снижение 
числа лимфоцитов в крови, усиленный выход лимфоцитов из тимуса и селе-
зёнки, активизацию процессов гранулоцитопоэза и B-лимфопоэза в костном 
мозге. Сокращение количества лимфоцитов в крови сопровождается иммуно-
супрессивным эффектом, который взаимосвязан с содержанием стероидных 
гормонов в крови [67]. Колебания уровня кортикостероидов ведут к уменьше-
нию числа Th2-лимфоцитов и активации Th1-лимфоцитов, что повышает ве-
роятность формирования аутоиммунных патологий [64, 67]. Влияние хрони-
ческого стресса может привести к постоянному сниженному значению в сы-
воротке крови IgA, что повышает восприимчивость к возможному развитию 
острых респираторных вирусных инфекций.

Таким образом, в результате стрессорного воздействия на организм на-
рушается функционирование иммунной системы, что приводит к снижению 
сопротивляемости организма инфекциям.
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Злоупотребление алкоголем и табакокурение
Иммунная система, подобно другим органам и системам организма под-

вергается негативному влиянию алкоголя [68]. 
Спиртосодержащие вещества и их производные воздействуют на различ-

ные компоненты иммунной системы. Согласно концепции, предложенной в 
работе Ульяновой Л.И. (2013 г.) [68], нарушения в функционировании иммун-
ной системы при алкогольном отравлении являются причиной развития пора-
жений органов, что в целом влияет на общее состояние организма.

При остром алкогольном опьянении как у относительно здоровых людей, 
так и при хронической интоксикации у зависимых от алкоголя пациентов возника-
ют функциональные нарушения в количественном составе лимфоцитов. В крови 
понижается уровень CD4+-лимфоцитов, нарушается соотношение иммунорегуля-
торного индекса (CD4+/CD8+-лимфоцитов) на фоне незначительного повышения 
уровня CD8+ Т-лимфоцитов. Эти изменения приводят к дисбалансу иммунной си-
стемы и служат одним из факторов формирования преходящего иммунодефицит-
ного состояния [68]. Дефицит Т-клеток, являющихся частью адаптивного (специ
фического) иммунитета, резко увеличивает восприимчивость к инфицированию 
вирусами, грибками, паразитами и внутриклеточными бактериями [68, 69].

Алкоголь оказывает влияние и на факторы естественной резистентности, 
в частности снижается фагоцитарная активность лейкоцитов, усиливается их 
кислород-зависимая активность, приводящая к образованию свободных ра-
дикалов, которые повреждают клетки и ткани организма. Ослабленная спо-
собность фагоцитов приводит к снижению общей устойчивости организма и 
служит одной из причин развития инфекционных заболеваний [68].

Острая алкогольная интоксикация существенно ухудшает и показатели 
гуморальной звена иммунитета: снижается концентрация антител классов IgM 
и IgG, что предрасполагает к повышенному риску инфекционных заболеваний, 
увеличивается концентрация антител класса IgE, что повышает вероятность 
развития аллергии. [68]. 

Таким образом, регулярное употребление больших доз алкоголя губи-
тельно действует на функционирование иммунной системы организма, за-
трагивая как естественный (врожденный), так и приобретенный (адаптивный) 
иммунитет, что приводит к общему снижению иммунного статуса организма и 
повышает риск развития различных заболеваний.

Многочисленные научные данные подтверждают отрицательное воз-
действие и табакокурения на иммунитет организма, приводящее к сниже-
нию врожденного иммунитета, что проявляется повышением уровня общего 
количества лейкоцитов, уменьшением активности фагоцитоза и натуральных 
киллерных клеток (NK-клеток). Под влиянием никотина снижается выработ-
ка провоспалительных цитокинов и экспрессия ко-стимулирующих молекул, 
что нарушает взаимодействие между антигенпрезентирующими клетками и 
Т-лимфоцитами. Дисфункция адаптивного иммунитета проявляется слабым 
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ответом как клеточного, так и гуморального звеньев, что приводит к медлен-
но прогрессирующему течению хронической обструктивной болезни легких, 
обусловленной курением (без наличия острой инфекции). После отказа от ку-
рения наблюдается постепенное снижение концентрации лейкоцитов, дисба-
ланс числа лимфоцитов (Т-хелперы/супрессоры) [70, 71, 72, 73, 74, 75].

Вовлечение адаптивной иммунной защиты проявляется синтезом цито-
кинов активированными CD8+ T-лимфоцитами, которые приводят к развитию 
воспалительных процессов в бронхах [76]. У курящих людей отмечено повы-
шение количества CD8+ лимфоцитов и одновременное сокращение CD4+ кле-
ток в слизистой оболочке бронхов [77]. Иммунитет курящего человека недо-
статочно эффективно борется с инфекцией [70]. Табакокурение увеличивает 
число нейтрофилов, но при этом угнетает их защитную функцию и способность 
захватывать микроорганизмы посредством понижения синтеза супероксидов 
[76, 77]. Все это снижает резистентность к инфекции у курильщиков.

Таким образом, табачный дым оказывает системное воздействие на им-
мунную систему, повышая риск возникновения бактериальных, грибковых и 
вирусных инфекций.

Заключение

XXI век характеризуется высоким уровнем воздействия различных нега-
тивных факторов окружающей среды на здоровье человека. Комплекс физи-
ческих, химических и социальных факторов оказывает значительное влияние 
на иммунную систему человека, приводя к снижению её защитных функций и 
повышению риска развития заболеваний.

Физические факторы включают загрязнение воздуха, воды и почвы ток-
сичными веществами, радиацию, шумовое и электромагнитное излучение. 
Химическое воздействие связано с широким использованием синтетических 
материалов, химикатов и лекарственных препаратов, многие из которых обла-
дают канцерогенными свойствами. Социальные аспекты – стресс, неправиль-
ное питание, гиподинамия, вредные привычки также играют существенную 
роль в ослаблении иммунитета.

Иммунная система – это сложная многоуровневая структура, обладаю-
щая высокой чувствительностью к влиянию отрицательных внешних воздей-
ствий. Сегодня именно нарушение её регуляторных функций становится клю-
чевой причиной увеличения числа инфекционных заболеваний. 

Особенно восприимчива к различным воздействиям иммунная система 
детей ввиду недостаточной зрелости организма, что повышает вероятность 
развития иммунодефицитов, особенно среди лиц, проживающих в регионах 
с высоким уровнем техногенного загрязнения [78]. Воздействие техноген-
ной нагрузки вызывает снижение адаптационных возможностей организма, 
уменьшение сопротивляемости инфекционным болезням.
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Окружающая внешняя среда представляет собой большую совокупность 
действующих на организм человека факторов, определяющих состояние его 
специфической и неспецифической реактивности, общего адаптационного от-
вета. Заболевание возникает тогда, когда нарушается его равновесие с фак-
торами окружающей среды. Вследствие мультифакториального внешнего воз-
действия на организм развивается патологическая реактивность, характеризу-
ющаяся общим снижением компенсаторно-приспособительных возможностей 
организма [79]. Климатические факторы также воздействуют на иммунную 
систему. Изменение климата считается потенциальной угрозой для глобаль-
ного здравоохранения. Выбросы парниковых газов, изменения температуры, 
частые и интенсивные волны жары и холода, изменение режима выпадения 
осадков, загрязнение воздуха – эти экстремальные погодные явления оказы-
вают прямое и косвенное воздействие на иммунную систему, что проявляется 
отклонениями иммунологических параметров гомеостаза [47].

Глобальное изменение климата и экстремальные погодные явления свя-
заны с эпигенетическими модификациями в иммунных клетках, что приводит к 
возможному повышению риска и распространенности аллергий и аутоиммун-
ных заболеваний [49, 50]. Рост температурных показателей в последние годы 
провоцирует ускорение начала цветения растений, увеличивая количество вы-
брасываемой пыльцы в атмосферу, что создаёт условия для усиления симпто-
мов аллергических заболеваний и приводит к иммунологической перестройке 
[51, 52]. Частые аномальные колебания климата влияют на здоровье человека, 
и увеличивают уязвимость организма к инфекциям. Формирование метеоза-
висимых реакций проходит три этапа: начальный этап характеризуется при-
способленностью организма к действию атмосферных физических факторов; 
промежуточный этап проявляется повышенной восприимчивостью к климати-
ческим колебаниям, сопровождающимися нарушениями в работе иммунной 
системы; конечный этап (дезадаптация) – потеря устойчивости к погодным 
условиям, приводящая у относительно здоровых людей к развитию функци-
ональных нарушений, а у страдающих хроническими болезнями к появлению 
выраженных клинических симптомов и рецидивов [80]. 

Таким образом, иммунная система осуществляет функцию постоянного 
скрининга внешних факторов для защиты и обеспечения жизнедеятельности 
человека. При комплексном продолжительном воздействии неблагополучных 
факторов окружающей среды развиваются нарушения иммунитета, развитие 
иммунодефицитов, аутоиммунных и инфекционных болезней.

Современная эпоха ставит перед человечеством серьёзные задачи, ре-
шение которых требует комплексного подхода, включающего улучшение эко-
логической обстановки, повышение уровня медицинской профилактики, на-
правленной на раннее выявление и снижение всех рисков развития заболева-
ний.
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5.3. Глобализация и миграция населения

5.3.1 Глобализация как определяющий фактор распространения 
инфекций

Глобализация и миграция населения – тесно связанные между собой 
процессы. Характерной особенностью глобализации является установление 
прочных экономических, информационных, политических, культурных, эколо-
гических, демографических связей между государствами, которые становятся 
определяющим компонентом будущего развития стран. Важной формой этих 
связей являются миграционные потоки, то есть межгосударственные переме-
щения людей, вызываемые объективной неравномерностью мирового эконо-
мического развития, неравенством экономических условий и возможностей в 
разных странах, потребностями мирового рынка труда [14].

Академик РАН Биньямин Лазаревич Черкасский, отмечал, что термин 
«глобализация» (от лат. globus – шар) изначально имел сугубо финансово-эко-
номическую специфику и определял тенденцию к образованию всемирной ин-
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вестиционной среды и интеграции национальных рынков капиталов. Однако в 
конце ХХ – начале XXI в. стало понятно, что глобализация означает нечто боль-
шее, нежели только создание более обширных рынков. По словам учёного, 
деятельность в финансово-экономической сфере нельзя отделить от функций 
более сложной структуры социальной и политической жизни, преобразование 
которой должно способствовать прогрессу в достижении более широких по 
своему охвату социальных целей [39].

При изучении глобализации экономики многие исследователи полагают, 
что началом её истории следует считать конец 1960-х гг., а что касается де-
мографического аспекта глобализации – именно в это время революционное 
развитие систем транспорта и связи в мире явилось условием «миграционного 
взрыва»; также этому способствовал и рост потребности в иностранной рабо-
чей силе в ряде регионов [14].

В конце ХХ – начале XXI в. мир встал на пороге новой трансформации вза-
имоотношений в человеческом сообществе – глобализация стала важнейшим 
реальным аспектом современной мировой системы, самой главной тенденци-
ей развития мирового сообщества, определяющей дальнейший ход развития 
нашей планеты. После окончания «холодной войны», т.е. с 90-х годов ХХ в., про-
цесс глобализации последовательно обретает лавинообразный характер, при-
чём не вызывает сомнений, что эта тенденция сохранится и в будущем. Глоба-
лизация касается всех сторон жизни мирового сообщества, один из основных 
аспектов которой – эпидемиологический, связанный с миграцией населения 
[39]. 

Глобальные миграционные перемещения происходят между   конти-
нентами, оказывают существенное влияние на социально-экономическое и 
демографическое развитие городов и стран. С каждым годом роль миграции 
в формировании населения и развитии экономики всё более усиливается. 
Учитывая эти факторы, XXI век можно назвать «веком глобальной миграции» 
[35]. 

Важнейшим фактором, обусловливающим современные глобальные 
миграции, являются диспропорции в демографическом развитии. С начала 
XXI века отмечается интенсивный рост мирового населения. Так, соглас-
но данным Организации Объединённых Наций (ООН), в 2007 г. оно составило 
6,6 млрд человек. В развивающихся странах проживало 82 % населения, а 
в экономически развитых государствах – всего 18 %. В 2010 г. численность 
населения составила 6,9 млрд человек, в 2020 г. – 7,8 млрд, а по состоянию 
на июнь 2025 года население Земли составило 8,23 миллиарда человек, что 
на 70 миллионов больше по сравнению с аналогичным периодом 2024 года 
[36]. В современный период наиболее населёнными регионами мира явля-
ются Азия (около 4 млрд человек) и Африка (около 1 млрд человек). В числе 
15 стран-лидеров по численности населения насчитывается 11 развиваю-
щихся стран. Наиболее многочисленными являются Китай и Индия. В усло-
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виях, когда ограничены природные ресурсы и отсутствуют свободные земли, 
во многих развивающихся странах растёт плотность населения, все острее 
ощущается нехватка жилья, воды и продовольствия, распространяются за-
болевания. Согласно демографическим прогнозам, в ближайшем будущем 
демографические диспропорции в мире будут нарастать, а именно: будет 
происходить увеличение доли населения в развивающихся странах, а в раз-
витых государствах сокращаться [35]. 

Важно отметить, что оценки числа людей на Земле могут меняться, так 
как рождение, смерть и миграция являются динамическими процессами. Кро-
ме того, изменения в политике, экономике и социальных условиях также могут 
повлиять на количество населения. Такое значительное увеличение населения 
связано с несколькими факторами. Во-первых, продолжается высокий уровень 
рождаемости во многих развивающихся странах, где по-прежнему отсутствует 
эффективное контролирование рождаемости. Во-вторых, снижается уровень 
смертности, благодаря улучшению медицинской помощи и развитию техноло-
гий в сфере здравоохранения [36].

По мнению некоторых исследователей, к 2050 г. в развивающихся стра-
нах будет проживать уже более 86 % населения мира, при этом в самых бед-
ных из развивающихся стран в ближайшие 20 лет население может удвоиться 
за счёт высокой рождаемости [35].

Для глобальной миграции XXI века характерно существенное возраста-
ние масштабов подвижности населения как внутри отдельных государств, так 
и между странами и континентами, а также расширение географии мигра-
ции. По данным ООН, в 2000 г. в мире насчитывалось 175 млн мигрантов или 
3 % населения находилось за пределами стран своего рождения [73]. Соглас-
но данным Международной организации по миграции (МОМ), в 2002 г. око-
ло 130 млн человек проживали за пределами стран своего происхождения, 
т . е .  каждый 35-й человек в мире являлся на тот момент мигрантом [109]. К 
2005 году количество мигрантов в мире составило уже около 191 млн [1].

В докладе Глобальной комиссии по международной миграции со ссыл-
кой на Отдел народонаселения ООН приводится еще большая цифра – 200 
млн международных мигрантов, что в 2 раза больше, чем в 1980 г. Масштабы 
глобальной миграции велики и имеют стабильную тенденцию к росту, а гео-
графия миграций расширяется, вовлекая в себя всё новые и новые страны и 
регионы, определяя риски распространения инфекционных болезней [35].

Накануне пандемии COVID-19 в 2020 г. в мире насчитывалось около 281 
млн мигрантов, то есть людей, постоянно живущих в стране, отличной от стра-
ны своего рождения (что составляло 3,6 % от всего населения планеты) и 117 
млн внутренне перемещённых лиц (1,4 %). В период наиболее острой фазы 
пандемии весной-летом 2020 г. миграционные потоки несколько сократились 
на непродолжительный период. После отмены пандемии (11.05.2023 г.) их 
рост возобновился, и уже в 2024 г. число мигрантов в мире достигло 304 млн 
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[71]. Эти цифры свидетельствуют о значительном увеличении международных 
миграций по сравнению с 2000 г., когда число мигрантов в мире составляло, по 
разным оценкам, от 150 млн до 175 млн [108], а число внутренних перемеще-
ний – около 21 млн [59]. Ещё более существенный рост – более чем удвоение 
– отмечается в сравнении нынешних показателей с уровнями миграций 1990 
г. [77].

Отмечено [16], что ни период расцвета «однополярного мира», ни пе-
риод его последующего упадка и возрождения геополитического противо-
стояния великих держав не привели к смене тенденций в международных 
миграционных процессах, а следовательно, общая динамика миграционных 
процессов в мире определяется более глубокими и фундаментальными фак-
торами, чем текущие геополитические сдвиги. Быстрый рост географической 
мобильности населения Земли, наблюдавшийся на протяжении последних де-
сятилетий, связан с целым рядом различных факторов – от снижения социаль-
но-экономической и политической стабильности в различных регионах мира, 
увеличения числа гражданских войн и межгосударственных конфликтов до 
роста взаимосвязанности и взаимозависимости между отдельными странами 
и континентами и происходящих изменений в международной транспортной 
инфраструктуре. 

В ежегодном отчёте о миграции граждан внутри своих стран, опублико-
ванном 11.05.2023 г. Центром мониторинга внутренних перемещений (IDMC), 
приведены данные, что в 2022 г. из-за войн, насилия и природных катаклиз-
мов было вынуждено сменить место жительства в пределах государства 71,1 
млн человек, что превысило на 20 % показатели предыдущего года. При этом 
беспрецедентно высоким оказалось количество перемещений людей в поис-
ках убежища или безопасных регионов для проживания – 60,9 млн человек, 
что на 60 % больше по сравнению с предыдущим годом. Нередко люди были 
вынуждены менять место жительства несколько раз в течение года. В указан-
ной массе 28,3 млн граждан перемещались внутри своих стран из-за насилия и 
конфликтов: это в три раза превышает среднегодовой показатель за последнее 
десятилетие (к концу 2022 года). Ещё 32,6 млн лиц переехали из-за природных 
катастроф и стихийных бедствий – прирост в годовом исчислении зафиксиро-
ван на уровне почти 40 % [66].

По прогнозам МОМ, число международных мигрантов продолжит расти 
в 2023 г. В целом миграционные потоки будут продолжать перемещаться из 
стран с низким уровнем экономического развития в развитые страны. Также 
ожидается, что будут происходить изменения в географии миграции из-за но-
вых экономических, политических и социальных факторов. Прогнозируется, 
что рост числа мигрантов будет продолжаться в ближайшие годы, и это будет 
оставаться актуальной проблемой для многих стран мира [32].

Глобализация охватывает экономические, политические, демографиче-
ские и другие аспекты общественной жизни, которые взаимосвязаны между 
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собой и способствуют быстрому распространению новых и вновь возвращаю-
щихся инфекционных болезней [27, 42].

Число заболевших инфекционными заболеваниями в начале ХХI века 
ежегодно составляет более 2 млрд. При этом смертность от инфекционных бо-
лезней превышает 17 млн. По заявлению Совета безопасности ООН, в 2002 г. 
инфекционные заболевания перестали быть только проблемой здравоохране-
ния, в настоящее время они представляют глобальную политическую пробле-
му. Приоритетным направлением международного сотрудничества является 
борьба с инфекционными заболеваниями. В XXI веке инфекционные болез-
ни распространяются по всей планете намного быстрее по сравнению с тем, 
как это было прежде. По данным Всемирной организации здравоохранения, 
с 1970-х годов ежегодно в мире возникает одно новое инфекционное заболе-
вание. ВОЗ акцентировала внимание на том, что возникшая новая инфекция 
в одном регионе мира уже через несколько часов может вызвать чрезвычай-
ную ситуацию на другом конце планеты [27].

Стоит отметить, что миграционные потоки имеют чёткий однонаправ-
ленный вектор и связаны с перемещением людей из экономически (и часто 
политически) неблагополучных стран в развитые страны Западной Европы и 
Северной Америки [35]. Как правило, политическая и экономическая неста-
бильность сопровождаются падением уровня жизни населения, локальны-
ми вспышками инфекций, которые мигранты могут занести в благополучные 
страны. Массовые миграции последних лет связаны с военными событиями в 
Сирии (2011-2016), когда наблюдалось свыше 5 млн беженцев в страны Евро-
союза [101]. Среди инфекционных заболеваний, разразившихся на фоне воен-
ного конфликта в Сирии, можно отметить многочисленные вспышки кишечных 
инфекций, дизентерию, а также полиомиелит (2016) и холеру (2022). Наиболее 
масштабная волна беженцев захлестнула страны Европы после начала специ-
альной военной операции на Украине: по некоторым данным, количество бе-
женцев составило около 16,5 млн человек. В аналитическом материале, по-
свящённом вопросам оказания медицинской помощи беженцам с Украины, 
журнал «The Lancet» отмечает значительное количество инфекционных болез-
ней (в первую очередь – ВИЧ, туберкулёз, гепатиты, корь), характерных для 
жителей Украины [102]. 

Одной из особенностей глобализации является то, что она способствует 
формированию благоприятных условий для распространения многих инфек-
ционных болезней. Кроме того, изменяется их структура. Можно с уверенно-
стью сказать, что сегодня как никогда актуальны и своевременны слова лауре-
ата Нобелевской премии Шарля Николя (1886–1936): «В будущем народятся 
новые заразные болезни, медленно исчезнут некоторые старые, а те, что оста-
нутся, не будут иметь в точности те формы, под которыми мы их знаем теперь» 
[39].
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5.3.2. Миграция населения как фактор эпидемиологического риска

Учитывая тенденции к глобализации эпидемического процесса, Б.Л. Чер-
касским в 2008 г. был предложен комплекс градуированных статистических 
индикаторов, отражающих глобализацию эпидемического процесса для наи-
более актуальных инфекций. Такими индикаторами являются следующие по-
казатели: динамика заболеваемости и смертности, внутригодовая динамика 
заболеваемости, соотношение заболеваемости к смертности среди местных 
жителей и недавно прибывших контингентов, соотношение заболеваемости, 
обусловленной заражением на месте и за рубежом, и другие факторы, завися-
щие от конкретных инфекций [39]. 

Придавая важное значение миграции населения, учёный особо отмечал 
риск заражения инфекционными болезнями при посещении неблагополучной 
территории так же, как и риск завоза этих болезней местными жителями в дру-
гие страны [40]. При этом выделяются следующие основные факторы эпиде-
миологического риска:

- интенсивность циркуляции возбудителей инфекций на неблагополуч-
ных территориях и эффективность путей их передачи, что связано с социаль-
но-экономическими условиями жизни населения (включая санитарно-гигие-
нические условия), а также местные экологические условия, определяющие 
как ареалы хозяев и переносчиков возбудителей болезней и особенности их 
жизнедеятельности, так и закономерности развития возбудителей в организ-
ме хозяев, переносчиках и во внешней среде;

- иммунологический статус местного населения и вновь прибывающих 
лиц;

- эффективность системы защиты мигрирующего населения от зараже-
ния, включая иммуно- и химиопрофилактику, соблюдение санитарного режи-
ма питания и т. п.;

- достижения в борьбе с заразными болезнями в данной местности.
Во второй половине ХХ века международная миграция населения раз-

вивалась в основном в трёх направлениях, определяющих её эпидемиологи-
ческую значимость: 

- туризм: познавательный (экскурсионный), курортный (лечебно-курорт-
ный, рекреационный), деловой, религиозный (паломничество к «святым ме-
стам»), посещения специальных мероприятий (ярмарок, конгрессов, фестива-
лей, выставок, спортивных состязаний и т. п.);

- экономическая миграция (миграция рабочей силы, трудовая миграция), 
происходящая с целью улучшения материального положения людей и направ-
ленная главным образом из развивающихся стран в более развитые в инду-
стриальном отношении страны; 
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- военная и политическая миграция (включающая репатриацию населе-
ния в результате изменения государственных границ, бегство от различных 
форм дискриминации и т. п.).

Являясь в целом прогрессивным явлением, развитие международного 
туризма, вместе с тем, обусловило целый ряд проблем для здравоохранения 
стран, в которые направлялись потоки туристов и в которые они возвращались.

Основными организационными причинами, способствующими завозу 
инфекционных болезней туристами, были:

- неудовлетворительная международная информация об эпидемической 
ситуации в различных районах земного шара; 

- отсутствие в странах, где распространены те или иные заразные болез-
ни, информации о возможности заражения путешественников, что во многом 
объяснялось недостаточным сотрудничеством между национальными служ-
бами здравоохранения, туристскими и транспортными агентствами; 

- недооценка путешественниками опасности заражения за рубежом, 
если посещение неблагополучных районов было кратковременным (напри-
мер при переезде из одной страны в другую) [39]. 

Наиболее часто встречающимися заболеваниями туристов второй поло-
вины прошлого века являлись гастроэнтериты различной этиологии («диарея 
путешественников»), обусловленные неудовлетворительным санитарно-ги-
гиеническим статусом посещаемых мест [82], многочисленные случаи завоза 
холеры из неблагополучных по этой инфекции стран [81], брюшного тифа и па-
ратифов [92]. Особую опасность для туристов, путешествующих в тропических 
странах, представляли малярия, амебиаз, гельминтозы [38, 68, 86, 98, 107]. Это 
свидетельствует об эпидемиологических опасностях, с которыми сопряжён 
международный туризм, в случаях недостаточности предупредительных мер.

Проблемы инфекционной патологии рабочих-иммигрантов в основном 
включали две группы болезней – завозные болезни, присущие территориям 
их происхождения (главным образом паразитарные), и болезни, приобретае-
мые в месте иммиграции, связанные с местными условиями жизни (главным 
образом туберкулёз и венерические болезни). Иммигранты из развивающихся 
стран с неблагополучным санитарно-гигиеническим статусом нередко были 
поражены гельминтозами и другими паразитарными болезнями. Среди них 
особую опасность возможного укоренения представляли завозимые анкило-
стомидозы [48]. 

Повышению вероятности распространения инфекционных заболеваний 
способствуют ежегодно возрастающая международная торговля и миграция 
большого количества людей между континентами. Следует отметить, что наи-
более быстро распространяются инфекции с воздушно-капельным механиз-
мом передачи возбудителя, а также с коротким инкубационным периодом. 
Например, такие как грипп, оспа, чума и другие. Миграционные процессы, 
кроме того, благоприятствуют распространению антибиотикоустойчивых 
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форм микроорганизмов, формированию резистентности микроорганизмов к 
лекарственным средствам [80]. Одним из примеров импортированных воз-
будителей, резистентных ко многим лекарственным средствам (MDR), связан-
ных с мигрирующим населением, является малярия, вызванная Plasmodium 
falciparum [91; 95]. Другим примером служит миграция населения из гиперэн-
демичных по туберкулёзу территорий. Такие иммигранты могут изменить эпи-
демические проявления данного заболевания и создать риск распростране-
ния возбудителя, резистентного ко многим антибиотикам (MDR ТВ) или даже 
резистентному к широкому спектру антибиотиков (XDR ТВ) среди населения 
стран Западной Европы и Северной Америки, которые считаются регионами с 
низкой заболеваемостью туберкулёзом [85; 99].

Туризм в начале XXI века – один из самых динамичных мировых рынков 
даже для бедных и слаборазвитых стран. Расширение возможностей по пере-
мещению масс людей привело к процессам глобализации и международного 
туризма, делая туризм одной из самых выгодных сфер приложения капитала. 
Авиакомпании перевозят более 2 млрд пассажиров в год, что значительно по-
вышает возможности быстрого распространения заразных болезней и их пе-
реносчиков [46, 80]. 

В последние годы в Россию только воздушным транспортом прибывает 
более 4 млн человек, из них около 10 % из стран, неблагополучных по каран-
тинным болезням. Природные очаги чумы сохраняют активность в 14 странах 
мира, жёлтой лихорадки в 43 странах Африки и Южной Америки. Эндемичные 
районы по холере имеются в 63 странах, по малярии – в 94 странах [27].

Распространению возбудителей инфекционных болезней по всей плане-
те способствуют международный туризм и возрастающая коммерция. Совре-
менные средства транспорта и новейшие технологии перемещения огромных 
масс людей (товаров) существенно активизируют процессы распространения 
инфекций, их переносчиков практически по всем странам мира. Следует отме-
тить, что не всегда новый возбудитель инфекции может укорениться на новой 
территории. Для циркуляции возбудителя в новом для него регионе должны 
присутствовать условия, благоприятные для возбудителя (наличие переносчи-
ков и/или чувствительной популяции, определённые поведенческие стереоти-
пы и др.) [24, 25, 46]. 

«Военные» и «политические» миграции во все времена стимулирова-
ли эпидемический процесс вследствие, в первую очередь, дезорганизации 
экономики, ослабления медико-санитарных мероприятий, миграционных 
процессов, приобретающих весьма интенсивный характер в разных группах 
и слоях населения. Поскольку войны вызывают перемещение значительных 
масс военнослужащих, войска сами поражаются инфекциями, приобретая их 
в местах вторжения и стоянок, приносят с собой и распространяют их среди 
местного гражданского населения и, наконец, заносят их на родину, куда они 
возвращаются после военных действий [40]. 
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Распространению возбудителей инфекционных болезней по всей плане-
те способствует международный туризм. 

Массовые перемещения гражданского населения в связи с организован-
ной или стихийной эвакуацией из районов военных действий, нередко попа-
дающего в неблагоприятные санитарно-гигиенические условия и испытыва-
ющего недостаток в медицинской помощи, влекут за собой заболеваемость 
различными заразными болезнями и распространение этих болезней на тер-
риториях, куда прибывают беженцы [9].

Актуальной проблемой является миграция населения, обусловленная со-
циально-экономическими, политическими и экологическими факторами. Зна-
чительное увеличение миграционных потоков в Западную Европу произошло 
за последние десятилетия. Согласно статистическим данным, в 2000 г. общее 
число международных мигрантов на планете составляло более 155 миллио-
нов человек, т.е. почти 3,0 % населения земного шара. Но уже к 2015 году их 
число возросло до 245 миллионов человек и составило более 3,5 % населения 
мира. Из этого числа более трети было отмечено в Европе с восемью страна-
ми (Франция, Германия, Италия, Казахстан, Российская Федерация, Испания, 
Украина и Великобритания), входящими в число 20 лучших принимающих 
стран на глобальном уровне. Большая часть (около 60 %) этих международ-
ных мигрантов прибыли из других европейских стран: около 12,9 % – из Азии 
(большинство из Китая, Бангладеш и Пакистана) и только немного более 2 % 
– из Африки [72, 110].

Масштабы и роль международной миграции в развитии мировой эко-
номики растут год от года [22]. Так, в докладе Международной организации 
по миграции (МОМ), опубликованном на официальном сайте 1 декабря 2021 
года, говорится уже о 281 миллионе международных мигрантов. Это пример-
но 3,6 % населения планеты.

Здоровье мигрантов, безусловно, является одним из наиболее актуаль-
ных вопросов, связанных с международной миграцией. Более высокие пока-
затели смертности регистрируются от инфекционных заболеваний, а при он-
кологических и сердечно-сосудистых заболеваниях смертность гораздо ниже. 
При этом, безусловно, важную роль играют как политические, так и социально-
экономические аспекты миграции [70; 88]. Это результат действия множества 
факторов, влияющих на жизнь человека в разные моменты времени на про-
тяжении всего его миграционного пути [76].

В горячих точках и пунктах первого прибытия (до постановки иностранно-
го гражданина на учёт по месту пребывания) наиболее распространены трав-
матические и гинекологические заболевания, а также психологические рас-
стройства. Здесь инфекционные заболевания не выступают на первое место. 
Тем не менее общий скрининг для раннего выявления наиболее распростра-
нённых инфекционных заболеваний должен быть проведён как можно скорее. 
Такой подход связан с необходимостью экстренного выявления инфекционных 
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заболеваний из-за их способности быстро передаваться от одного человека к 
другому, особенно в условиях перенаселённости, где будут размещаться вновь 
прибывшие мигранты [47]. Всестороннее знание эпидемиологической обста-
новки в стране, из которой прибывают мигранты, имеет решающее значение, 
но следует также учитывать страны транзита, поскольку многие люди могут 
провести длительное время в пути, прежде чем достичь конечного пункта на-
значения. 

Следует подчеркнуть, что инфекционные заболевания среди мигрантов 
в значительной степени отражают плохие условия жизни и социальную марги-
нализацию, проявляющуюся в распаде социальных групп, разрыве традицион-
ных связей между людьми, потере индивидами объективной принадлежности 
к той или иной социальной общности. В этих условиях тщательный санитар-
но-эпидемиологический надзор имеет существенное значение не только для 
лучшего понимания эпидемиологической ситуации и определения профилак-
тических мероприятий, но и для предотвращения потенциального повторного 
заноса патогенов. Программы скрининга на основные инфекционные заболе-
вания необходимо систематически внедрять и адаптировать к различным ста-
диям миграционного процесса [54].

С наибольшими трудностями в доступе к медицинской помощи часто 
сталкиваются незарегистрированные мигранты, в связи с этим их потребности 
в области здравоохранения не удовлетворяются. В этом случае условия их пре-
бывания на новой территории могут ухудшиться и привести к дальнейшим ос-
ложнениям. Следует особо отметить, что решающее значение как для отдель-
ного человека, так и для сообщества в целях улучшения состояния здоровья и 
предотвращения повторных случаев заболевания имеет надлежащий доступ к 
медицинской помощи независимо от правового статуса для обеспечения ран-
ней диагностики и лечения. Профилактические мероприятия должны своев-
ременно осуществляться на всех уровнях для повышения осведомлённости о 
заболеваниях, связанных с поездками [54].

5.3.3 Миграционные процессы и актуальные инфекции

В последнее время в связи с развитием массового туризма, интенсифи-
кацией миграционных процессов, деловых и торговых связей возникла про-
блема заноса зоонозных вирусных инфекций из тропических и субтропических 
стран мира в неэндемичные регионы [24]. Примером тому является возбуди-
тель особо опасной геморрагической лихорадки вирус Марбург, интродуциро-
ванный с партией зелёных мартышек из Уганды в Германию и бывшую Югосла-
вию (Белград), где среди сотрудников вирусологических лабораторий возник-
ли случаи этого заболевания после контакта с органами, кровью и культурами 
клеток почек обезьян [53, 93]. Известны завозные случаи лихорадки Ласса в 
США, Голландии, Германии, Японии и Израиле, а также случай лихорадки Эбо-
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ла у гражданки Швейцарии, вернувшейся из Республики Кот д’Ивуар [60, 78]. 
Наряду с этими и другими примерами завоза и заноса тропических вирусных 
инфекций особое внимание привлекают многочисленные импортированные 
случаи лихорадки денге. 

На американском континенте во второй половине прошлого века особо 
опасная лихорадка денге, переносимая комарами, была практически побеж-
дена, отмечались только спорадические эндемические случаи. Несмотря на 
это, уже в начале нынешнего века комары распространились в Южную, Цен-
тральную Америку и часть территории США. Ежегодно этой лихорадкой, для 
которой характерна высокая смертность, поражаются более 600 тыс. человек. 
Заражённые вирусом денге комары авиарейсами разносят возбудителя этой 
особо опасной инфекции на большие расстояния. Случаи заболевания лихо-
радкой денге регистрируются в Африке, Австралии и Европе [46, 64].

В эндемичных по лихорадке денге регионах мира, где проживают около 
3 млрд человек, ежегодно регистрируется более110 млн больных с первичной, 
классической формой лихорадки денге и примерно полмиллиона больных 
лихорадкой денге с геморрагическим синдромом. При этом в более чем 20 
тыс. случаев болезнь заканчивается летальным исходом (главным образом, 
летальные случаи регистрируются среди детей) [97]. 

Завозные случаи лихорадки денге в конце 90-х годов прошлого века ре-
гистрировались в Швеции [79], в начале 2000-х годов в Финляндии 11 штаммов 
вируса денге было выделено от больных людей, вернувшихся из тропических 
стран [69]. За три года (2003-2005 гг.) в европейских странах было зарегистри-
ровано 219 случаев [106], в 1996-2008 гг. в США было выявлено 1459 больных 
лихорадкой денге [55, 83].

Для Российской Федерации лихорадка денге – завозная инфекционная 
болезнь. Однако в Центральном районе г. Сочи в 2004 г. обнаружены местные 
популяции комаров Aedes aegуpti, а с 2016 г. – Ae. albopictus, являющихся в эн-
демичных районах мира переносчиками жёлтой лихорадки, лихорадки Зика, 
денге и других опасных арбовирусных инфекций. Обследование территории 
черноморского побережья Российской Федерации и Республики Абхазия, про-
ведённое в 2017-2018 гг., показало, что в настоящее время комары Ae. aegypti 
практически не встречаются, в то время как Ae. albopictus активно продвигают-
ся в западном и северо-западном направлении. На сегодняшний день комары 
Ae. albopictus в причерноморской зоне г. Сочи встречаются на участках побе-
режья от государственной границы с Республикой Абхазия до г. Анапы и от по-
бережья до высоты Красной Поляны [41]. Восстановление популяции комаров 
Ae. albopictus после длительного отсутствия их на территории черноморского 
побережья Кавказа не исключает возможности возникновения вспышек лихо-
радки денге в этом регионе [7, 44].

Особую популярность для российских туристов в последние годы приоб-
ретают страны Юго-Восточной Азии. По информации Федеральной службы по 
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надзору в сфере защиты прав потребителей и благополучия человека, в Рос-
сийской Федерации стали регистрировать завозные случаи лихорадки денге. 
Так, с 2012 по 2015 г. в Российскую Федерацию было импортировано 427 слу-
чаев заболевания лихорадкой денге из Таиланда, Индонезии, Индии, Вьетна-
ма, Бангладеш, Гонконга, в том числе 103 случая в 2015 г. В 2016 г. было за-
регистрировано 125 случаев лихорадки денге, а в январе-августе 2017 г. – 136 
[26, 33]. 

Кроме классической лихорадки денге, которая в целом протекает благо-
приятно, может встречаться геморрагическая форма, которая имеет тяжёлое, 
нередко угрожающее для жизни течение. Гораздо сложнее установить пра-
вильный диагноз, если имеет место микст-инфекция, так как это может видо-
изменить клиническую картину болезни и утяжелить её [10].

Для российских граждан, выезжающих в тропические и субтропические 
страны, существует реальная угроза заражения эндемичными арбовирусными 
инфекциями, такими как лихорадки денге, чикунгунья, Западного Нила, Неа-
политанской и Сицилийской москитными лихорадками и др. В НИИ вирусоло-
гии им. Д.И. Ивановского были проведены серологические обследования 153 
пациентов с острыми лихорадочными заболеваниями неясной этиологии. По-
лученные результаты свидетельствовали о верификации 60 случаев инфекций, 
«завезённых» в Россию из тропических и субтропических стран, в том числе 46 
случаев лихорадки денге, 8 – лихорадки чикунгунья, 4 – лихорадки Западного 
Нила и 2 – Неаполитанской москитной лихорадки. В целом частота этиологиче-
ской расшифровки таких случаев составила 39,2 % [18]. 

Учитывая данные, полученные В.Ф. Ларичевым и соавт. (2012) и сведения 
о формировании аутохтонных очагов лихорадки чикунгунья в Италии и Фран-
ции (за счёт первичного завоза этой инфекции больными людьми из эндемич-
ных регионов Индии с дальнейшей передачей вируса через укусы комаров 
здоровым людям) [18, 67, 89], нельзя исключить возможности возникновения 
подобной ситуации в некоторых южных территориях России  [3, 28]. 

В 2013  г. в причерноморском регионе также был выявлен комар Ae. 
koreicus – вектор возбудителей опасных вирусных инфекций и дирофиляри-
оза [11]. Не исключается риск повторного появления популяции комаров Ae. 
aegypti, которые после проведения широкомасштабных противокомариных 
мероприятий в 30-40 гг. ХХ в. вновь были обнаружены в г. Сочи (2001–2004 гг.) 
и на участке Туапсе-Сухуми (2007 г.) [12]. 

В связи с ежегодным притоком более 10 миллионов отдыхающих, трудо-
вых мигрантов из ближнего зарубежья, а также интенсивным транспортным 
потоком, обусловленным функционированием в регионе международных 
аэропорта и морского торгового порта, существует опасность завоза на тер-
риторию курортов Краснодарского края случаев тропических трансмиссивных 
лихорадок [5, 6, 8]. 
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Высокой численности и активному распространению комаров-векторов 
арбовирусов способствует благоприятное влияние климатических факторов 
причерноморского региона. Благодаря этому создаётся возможность аутохтон-
ной передачи арбовирусов восприимчивому населению в течение летнего пе-
риода [2, 3]. Установлено, что гидрометеорологические условия городов Сочи 
и Туапсе аналогичны климату районов Италии, Франции, Испании, Хорватии и 
Португалии, где были зарегистрированы аутохтонные случаи заболевания ли-
хорадками денге, чикунгунья и Зика [19, 87].

В связи с посещением гражданами России стран с тропическим клима-
том количество завозных случаев лихорадки денге возросло. 

Эта проблема требует постоянного мониторинга эпидемиологической 
ситуации, а также насторожённости врачей при сборе эпидемиологического 
анамнеза для своевременной диагностики этой экзотической инфекции. По-
тенциальные переносчики опасных арбовирусов комары Ae. albopictus в на-
стоящее время ежегодно регистрируются на всей территории черноморского 
побережья Краснодарского края 

В связи с наличием биологических, природно-климатических и социаль-
ных факторов риска осложнения эпидемиологической ситуации по опасным 
арбовирусным лихорадкам на территории черноморского побережья Красно-
дарского края необходимо проведение постоянного мониторинга за числен-
ностью и видовым составом комаров. С этой целью для оптимизации монито-
ринга за распространением комаров Ae. albopictus на территории черномор-
ского побережья Краснодарского края в ФКУЗ Ставропольский противочумный 
институт Роспотребнадзора разработан единый централизованный информа-
ционный ресурс «ZikaMap», функционирующий в режиме реального времени 
[31].

Одной из самых серьёзных проблем является туберкулёз лёгких. Плохое 
состояние здоровья многих людей, спасающихся из зон конфликтов, вскоре 
после прибытия является важным фактором риска заражения или повторного 
заражения, активации инфекции и быстрого прогрессирования заболевания в 
активную форму. В связи с этим своевременная клиническая диагностика по-
зволяет выявить наибольшую долю потенциально заразных людей, которые 
должны быть направлены в стационар для подтверждения диагноза и начала 
лечения.

Большую озабоченность здравоохранения вызывает акародерматит (че-
сотка) – заразное кожное заболевание, являющееся одним из самых распро-
странённых дерматологических заболеваний: предполагается, что чесоткой 
страдает более 200 миллионов человек. Болезнь наиболее распространена в 
тропических странах, главным образом среди детей и стариков. Это заболева-
ние внесено в группу забытых (пренебрегаемых) болезней. Чесоточный клещ 
Sarcoptes scabiei, вызывающий чесотку, может легко распространяться среди 
мигрантов во время путешествия на переполненных лодках или вскоре после 
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прибытия. Чесоточных клещей следует своевременно выявлять, чтобы избе-
жать дальнейшего распространения. Хотя сами по себе кожные поражения не 
представляют серьёзной угрозы для здоровья, они могут привести к бактери-
альным суперинфекциям и их осложнениям [54].

Следует обращать особое внимание на инфекции с фекально-оральным 
механизмом заражения, такие как брюшной тиф или вирусные гепатиты А и 
Е, передающиеся через пищу и воду [51, 62 ]. Малярия для миграционных по-
токов в целом не представляет большой опасности, поскольку большинство 
мигрантов попадают в Европу через несколько месяцев после выезда из эн-
демичных районов (что значительно превышает средний инкубационный пе-
риод). В основном они уже имеют иммунитет, и поэтому маловероятно, что 
у них разовьются опасные для жизни формы заболевания малярией. Но при 
этом существует возможность рецидива малярии, вызванной персистентными 
формами Plasmodium vivax или Plasmodium ovale [91, 95].

Высокий эпидемиологический риск для беженцев представляет корь. 
Ярким примером является вспышка кори, которая произошла в крупном по-
селении беженцев в Кале во Франции в начале 2016 г., когда было зарегистри-
ровано более 3500 случаев заболевания, в основном среди молодых взрослых 
мужчин [74]. Для того чтобы избежать экспоненциального роста числа случаев 
кори, среди беженцев была организована экстренная массовая вакцинация. 
Тем не менее вспышка кори в Кале показала, что не следует недооценивать 
число людей, восприимчивых к наиболее значимым инфекциям, которые 
можно предотвратить с помощью вакцинации.

Ещё одним примером является вспышка холеры, начавшаяся на Гаити 
после разрушительного землетрясения в 2010 г. При проведении генетиче-
ских исследований было установлено, что эпидемический штамм вибриона, 
вызвавший вспышку, вероятно, был занесён в страну иностранными силами 
безопасности [45, 75]. События такого рода чрезвычайно затрудняют контроль, 
отражая, насколько быстро рецидивирующие инфекционные болезни (эмер-
джентные инфекции – которые существовали в прошлом, но появляются снова 
после значительного снижения и быстро распространяются как по частоте, так 
и в новые географические области) могут передаваться и закрепляться в новых 
группах населения, прежде чем последует реакция со стороны органов здра-
воохранения. Это при том, что ежегодно число туристов увеличивается при-
близительно на 6,0 % в год. Так, по данным Туристской организации ООН (UN 
Tourism), в 2024 году  во всём мире международные поездки совершили 1,4 
млрд туристов. Это на 11,0 % больше, чем в 2023 году, и означает восстановле-
ние на 99,0 % к допандемийному уровню [23].

Отличительная черта современного распространения эмерджентных бо-
лезней заключается в увеличении доли городского населения среди заражён-
ных лиц. В настоящее время почти половина населения земли живёт в городах 
по сравнению с 10,0 % 60 лет назад, и ожидается, что эта тенденция сохра-
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нится, особенно в развивающихся странах [104]. Перемещение населения из 
сельской местности в города может привести к распространению некогда ло-
кализованной инфекции. По мере роста населения и урбанизации увеличива-
ется плотность населения, создавая в некоторых странах так называемые мега-
полисы (например Токио, Мехико, Нью-Йорк и многие другие). В этих городах 
может проживать более 20-30 млн человек, часто в крайне ограниченных гео-
графических районах. Эти условия способствуют распространению заболева-
ний, особенно когда патоген обладает высокой контагиозностью. Кроме того, 
в некоторых из этих стран действуют стихийные рынки, где дикие животные 
и домашний скот забивается в плохих санитарных условиях и мясо продаётся 
непосредственно населению [43, 105], что способствует созданию благопри-
ятных условий для возникновения эмерджентных болезней, недавними при-
мерами которых явились TORS, MERS и COVID-19.

В центрах содержания мигрантов, где уровень бессимптомных носителей 
может быть высоким, весьма вероятны вспышки менингококковой инфекции. 
При этом наиболее восприимчивыми являются подростки и молодые люди 
[96, 100].

Наиболее актуальными инфекциями, которые необходимо учитывать 
среди трудовых мигрантов и беженцев для раннего лечения и профилактики, 
являются хронические вирусные гепатиты, вирус иммунодефицита человека и 
другие инфекции, передающиеся половым путём; туберкулёз лёгких, вакцино-
управляемые заболевания и другие хронические паразитарные болезни [76].

Доля ВИЧ-позитивных мигрантов также отражает эпидемиологическую 
обстановку страны их происхождения, хотя есть свидетельства того, что ВИЧ 
часто передаётся в постмиграционной фазе [63]. Доступ мигрантов к лечению 
ВИЧ остаётся проблемой в ряде стран по всей Европе, что способствует усиле-
нию дискриминации и может способствовать дальнейшей передаче инфекции 
[58]. 

Одну из ведущих позиций в структуре инфекционной заболеваемости, 
связанной с изменением поведения человека, среди мигрантов занимают ин-
фекции, передаваемые половым путем (ИППП), которые в значительной мере 
связаны с особенностями сексуального поведения. Влияние этих инфекций 
на демографические показатели и рост народонаселения не вызывает сомне-
ния, однако их профилактике уделяется недостаточное внимание. Речь идет 
не только о широко известных ВИЧ-инфекции, сифилисе, гонорее, для которых 
разработаны государственные программы, но и о более распространённых, но 
протекающих нередко бессимптомно трихомониазе, хламидиозе, уреаплаз-
мозе, склонных к хронизации и развитию воспаления органов малого таза, 
приводящих к бесплодию, осложнению беременности, патологии плода [21].

Меры социальной поддержки и оказание медицинских услуг, ориенти-
рованных на мигрантов, имеют решающее значение для улучшения их здоро-
вья [103].
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Как правило, показатели распространённости вирусов гепатита В и гепа-
тита С среди мигрантов отражают показатели стран происхождения [56, 61]. 
По оценкам ВОЗ, приблизительно 240 и 130-150 миллионов человек соответ-
ственно живут с хроническим вирусным гепатитом В и вирусным гепатитом С в 
глобальном масштабе, при этом ежегодно умирает около 1,4 миллиона чело-
век [65]. Поскольку наибольшее количество данных инфекций регистрируется 
в развивающихся странах, где отмечается наибольший миграционный отток, 
всем мигрантам, прибывающим из мест с высокой распространённостью, ре-
комендуется серологический скрининг по прибытии, чтобы обеспечить ран-
нюю диагностику и лечение. 

Мигранты из тропических и субтропических районов часто страдают 
хроническими гельминтозами, которые нередко могут оставаться нераспоз-
нанными в течение длительного времени из-за скудности клинических про-
явлений. К сожалению, систематический скрининг таких заболеваний среди 
лиц, которые переселяются в европейские страны, не проводится. В связи с 
этим трудно оценить их реальную распространённость. Особую озабоченность 
вызывает стронгилоидоз (паразитарное заболевание человека, вызываемое 
круглыми червями рода Strongyloides) из-за его высокой распространённости 
среди мигрантов и возможного летального исхода у лиц с ослабленным им-
мунитетом, так как остаётся нераспознанным или диагностируется слишком 
поздно [52, 111].

В процессе постоянно растущей мировой миграции человечество по-
стоянно сталкивается с множеством проблем, которые требуют устойчивого 
глобального управления и принятия соответствующих решений. Известно, 
что ликвидация оспы привела к прекращению вакцинации против этой особо 
опасной инфекции, а это могло способствовать распространению оспы обе-
зьян [90]. В более общем плане стареющее население планеты – это наибо-
лее уязвимая возрастная группа, которая более подвержена риску заражения, 
поскольку стареющий иммунитет менее способен противостоять возникнове-
нию заболевания [49, 84]. Меняющийся глобальный контекст может позволить 
существующим человеческим патогенам приобретать новые характеристики и 
расширяться в масштабах.

Заключение

Все основные аспекты глобализации – экономический, экологический, 
политический, демографический и технологический – тесно взаимосвязаны 
между собой и влияют как на распространённость инфекционных болезней, 
так и на возможность их предотвращения, контроля и лечения [4, 13, 27].

Глобализация характеризуется увеличением плотности и мобильности 
населения, способствуя формированию благоприятных условий для распро-
странения многих инфекционных болезней и изменению их структуры [94]. 
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Среди этих проблем – распространение новых и возвращающихся инфекцион-
ных болезней на стыке животных, человека и окружающей среды. Эти заболе-
вания являются дорогостоящими с медицинской, социальной, экономической 
и экологической точек зрения, а их серьёзные последствия требуют междис-
циплинарных решений. По мере увеличения численности населения и проник-
новения в новые географические регионы увеличивается вероятность того, что 
люди вступят в тесный контакт с теми видами животных, которые являются 
потенциальными хозяевами инфекционного агента. 

Человечество сегодня оказалось в положении, когда эпидемии вновь 
беспрепятственно распространяются по земному шару, но на этот раз с бес-
прецедентной скоростью – как следствие глобализации современной жизни. 
В борьбе человека и патогенных микроорганизмов неусыпная бдительность – 
цена выживания.

XXI век стал свидетелем волны вспышек тяжёлых инфекционных заболе-
ваний, котораяые оказали разрушительное воздействие на жизнь и средства 
к существованию во всем мире. Мировое сообщество стало свидетелем ряда 
чрезвычайных ситуаций санитарно-эпидемиологического характера, вклю-
чая две крупнейшие в истории вспышки лихорадки Эбола (в Западной Афри-
ке, 2014 г. и Демократической Республике Конго, 2018 г.) [30], появление та-
ких ранее неизвестных инфекционных болезней, как птичий грипп А(H5N1) и 
А(H9N2); свиной грипп А(H1N1) и А(H3N2); ближневосточный респираторный 
синдром и COVID-19. Сегодня инфекционные болезни распространяются по 
планете намного быстрее, чем когда-либо прежде, за счёт функционирования 
более 45 тыс. международных аэропортов и возможности свободного пере-
мещения в течение двух суток практически в любую страну [37]. 

Самым серьёзным глобальным бедствием XXI века в области здравоох-
ранения и величайшей проблемой, с которой человечество столкнулось со 
времён Второй мировой войны, считается пандемия COVID-19. Зародившись в 
Китае в конце 2019 года, SARS-CoV-2 (коронавирус тяжёлого острого респира-
торного синдрома 2) поразил все страны мирового сообщества. В начале 2020 
года пандемия охватила страны Европы и Северной Америки. После этого 
COVID-19 распространился на страны Азии и Африки, а также поразил Австра-
лию и Южную Америку, приобретя таким образом глобальную «прописку». 

За последние десятилетия произошли беспрецедентные технологиче-
ские, демографические и климатические изменения, сопровождающиеся 
многократным увеличением количества людей, проживающих в городах. Чис-
ленность населения неуклонно продолжает расти, а глобальное изменение 
климата представляет собой растущую угрозу для общества. Все эти вместе 
взятые глобальные изменения увеличили риск вспышек инфекционных забо-
леваний, даже несмотря на улучшение санитарии и доступа к медицинской 
помощи во всём мире [50].
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Авиаперелёты сыграли огромную роль в распространении возбудителей 
инфекционных болезней, способствующих возникновению эпидемий. Приме-
ром этому может служить болезнь, вызванная вирусом Зика, в 2015 г. в Север-
ной и Южной Америке, когда патоген распространился среди восприимчивой 
популяции переносчиков. Считается, что вирус Зика был завезён таким обра-
зом в Бразилию из Французской Полинезии с комаром Aedes aegypti [50].

Международные поездки могут привести к глобальному распростране-
нию трансмиссивных болезней за счёт внедрения новых переносчиков в реги-
оны с подходящими условиями окружающей среды или внедрения новых па-
тогенов в местные инвазивные популяции переносчиков. Изменение климата 
вызвало сдвиг в ареале ряда трансмиссивных переносчиков, это способствует 
тому, что инвазивные комары устанавливают жизнеспособную популяцию в 
новых для себя условиях. В последнее время типичными становятся возник-
новение, распространение и укоренение вне пределов традиционных экзоти-
ческих природно-очаговых нозоареалов, прежде всего африканских, на новых 
неэндемичных территориях. Примером являются мокрецы рода Culicoides – 
эмерджентные векторы блютанга в Европе. За последние несколько десятиле-
тий Culicoides imicola, переносчик вируса блютанга, который вызывает заболе-
вание жвачных животных, распространился из стран Африки к югу от Сахары и 
Ближнего Востока в Европу, вызвав волну эпидемий этой инфекции [20].

Усилению миграционного движения, появлению его новых форм, изме-
нению соотношения уже существующих типов и видов этого движения спо-
собствует быстрое развитие национальных информационных систем, мировой 
системы Internet, транспортных коммуникаций и средств связи. Повышение 
доли мирового городского населения, как и рост численности населения мира 
в целом, в первую очередь в развивающихся странах, экономические, полити-
ческие, экологические законы мирового развития, как, собственно, и логика 
развития самого человека, изменение его поведения и мотивационных уста-
новок, обусловленное, в частности, повышением образовательного и профес-
сионального уровня, также неизбежно ведут к усилению миграции. 

Многие из этих изменений представляют собой новые и пока неиссле-
дованные учёными явления миграции, требуют дальнейшего научного осмыс-
ления. Как образно заметил Нобелевский лауреат, поэт Дерек Уолкотт (Derek 
Walkott), будущее миграции можно выразить в следующей фразе: «Нации 
остаются лишь в воображении» («No nation but imagination») [15].

В современном мире, в котором тесно взаимосвязаны проблемы здо-
ровья и экономики, защита от инфекционных болезней не может быть огра-
ниченной рамками какой-то одной страны. Защита от угрозы, вызванной ин-
фекционными болезнями, требует совместных разносторонних и глобальных 
действий. [57].

В условиях взаимосвязанного и взаимозависимого мира любая вспышка 
инфекционного заболевания способна в считанные дни перерасти в глобаль-



XXI ВЕК. ИНФЕКЦИОННЫЕ БОЛЕЗНИ (эпидемиология, эволюция, меры противодействия)

–  200  –

ную угрозу. Количество регистрируемых вспышек инфекционных болезней в 
странах мира увеличивается с каждым годом, что влечёт за собой рост публи-
куемой информации, часть из которой требует верификации. На фоне возрас-
тающего масштаба международного туризма и увеличения пассажиропотока 
многократно возрастает риск завоза инфекционных болезней на территорию 
России. Эпидемиологический прогноз первой половины XXI века, к сожале-
нию, не утешителен. В любое время в любом месте планеты может начаться 
эпидемия или вспышка, возбудителями которой могут быть инфекционные 
патогены: новые, возвратившиеся, переместившиеся на новые территории. 
Спектр возможных возбудителей болезней у человека (в том числе и хрони-
ческих инфекций) со временем будет расширяться. Сегодня из 5000 видов из-
вестных в мире вирусов идентифицировано менее 4 %. Из 300 тыс. – 1 млн 
видов бактерий, существующих на Земле, описано только 2000, а из всех океа-
нических бактерий – менее 1 %.

Первой преградой на пути заноса и последующего распространения 
опасных инфекционных заболеваний на территории Российской Федерации 
является санитарно-карантинный контроль (СКК) на границе России. 

В Российской Федерации разработана научно обоснованная система ин-
форматизации и цифровизации СКК – автоматизированная информационная 
система «Периметр» (АИС «Периметр»), позволяющая оценить риски, связан-
ные с заносом опасных инфекционных болезней на всех санитарно-карантин-
ных пунктах (СКП) страны. Ключевая составляющая СКК – научно обоснован-
ная оценка риска заноса инфекции на территорию страны и принятие решения 
об объёме необходимых мероприятий [17, 34].

В связи с этим предложенная в АИС «Периметр» экспертная оценка риска 
завоза инфекционных болезней позволяет сотрудникам СКП, основываясь на 
достоверных сведениях, своевременно принимать решения о необходимости 
проведения СКК и исключить ошибочные действия в необходимом комплексе 
мероприятий в рамках осуществления СКК, при этом позволяя минимизиро-
вать субъективизм в отношении принятия решения. В результате внедрения 
АИС «Периметр», с одной стороны, достигается максимально возможная опе-
ративность в информировании должностных лиц СКП о текущей эпидемиоло-
гической обстановке в странах мира, с другой – сформирован эффективный 
инструмент отслеживания эпидемиологической ситуации на федеральном 
уровне в режиме реального времени, позволяющий составлять прогноз с точ-
ностью до 90 % [29].

Таким образом, учитывая многокомпонентный характер угрозы, связан-
ной с инфекционными болезнями во время миграции населения, наиболее 
эффективным способом противодействия является комплексный подход в со-
трудничестве, включающий, кроме стандартов международного права здраво-
охранения, также нормы и принципы других отраслей: международного пра-
ва, прав человека, международного экологического, торгового, гуманитарно-
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го, криминального права. В обеспечении эпидемиологической безопасности 
решающую роль играют политическая воля государств, своевременное инфор-
мирование ВОЗ о вспышках инфекционных заболеваний, наличие механизма 
финансирования для создания глобальной и национальных инфраструктур по 
слежению за всеми детерминантами эпидемического процесса.
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5.4 Чрезвычайные ситуации биологического характера

5.4.1. Особенности развития чрезвычайных ситуаций биологического 
характера

Чрезвычайные ситуации (ЧС) биологического характера – это катастро-
фы, связанные с присоединенеим и/или распространением опасных биологи-
ческих агентов, повлекшие за собой человеческие жертвы, ущерб здоровью 
людей в значительных размерах, а также нанесение серьёзного ущерба окру-
жающей среде. В настоящее время выделяют три основные категории ЧС био-
логического характера: биотеррористическая атака, пандемия и эпидемия [24]. 

ЧС, связанные с инфекционными заболеваниями, отличаются от других 
типов катастроф тем, что они повышают риск распространения инфекционных 
заболеваний во время и после инцидента. Следовательно, они влекут за собой 
необходимость специализированных мер по смягчению последствий, плани-
рованию и реагированию для предотвращения и контроля распространения 
инфекций [13]. 

Последствия чрезвычайных ситуаций могут быть как ограниченными в 
пространстве и времени, так и охватывать значительные территории и времен-
ной промежуток. Чрезвычайные ситуации (ЧС) биологического характера – это 
катастрофы, связанные с присоединением и/или распространением опасных 
биологических агентов, поэтому одной из главных задач при ликвидации ка-
тастроф различного генеза является обеспечение эпидемиологического бла-
гополучия (защищенности) не только пострадавших, но и населения, терри-
тория проживания которого будет использована в качестве мест эвакуации и 
временного размещения. Социально-экономическая ситуация и демографиче-
ские изменения, возникающие в результате увеличения плотности населения, 
сосредоточенного на небольших территориях, могут усилить негативное воз-
действие ЧС [15, 56].

Заболеваемость в зонах катастроф может увеличиться по ряду причин: 
активного распространения эндемичных инфекций, а также заноса с людьми, 
прибывающими в зону ЧС для оказания специализированной помощи (сотруд-
ники МЧС, строители). Помимо этого, массовое перемещение населения, как 
организованное, так и случайное, может привести к распространению инфек-
ции за пределы зоны бедствия, создавая множество новых очагов заболева-
ния. Риски возникновения инфекций, связанные с переселением, обусловле-
ны множеством факторов: плохое общее физическое и психическое состояние 
здоровья, отсутствие доступа к адекватным базовым медицинским услугам, 
переполненные убежища, где не соблюдаются правила гигиены и санитарии. 
Это приводит к повышенному риску воздействия патогенов и способствует 
распространению болезней [51]. 
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В зонах ЧС разрушение зданий и инфраструктуры жилищно-комму-
нального хозяйства усугубляет санитарно-гигиенические условия, что часто 
приводит к росту заболеваний, таких как острые кишечные инфекции. Также 
в условиях тяжелой обстановки, включая военные конфликты, может наблю-
даться снижение эффективности иммунитета, полученного в результате специ
фической профилактики, которая в силу ограниченного доступа к вакцинам и 
сбоям в работе медицинских учреждений не проводится, что в свою очередь 
способствует увеличению заболеваемости. Показательным примером может 
служить эпидемия полиомиелита, возникшая в 1995 году в Грозном, Чечен-
ской Республики, которая затронула девять районов и вызвала инфицирова-
ние 138 детей, шесть из которых погибли [28]. 

Чрезвычайные ситуации, вызванные военным конфликтом, в подавляю-
щем большинстве случаев приводят к гуманитарным катастрофам, массовым 
миграциям населения и, как следствие, вспышками инфекционных заболева-
ний: холеры (Гонконг 1991, Руанда 1994, Заир 1997, Сомали 1997, 2000); жел-
той лихорадки (Либерия 2004), сыпного тифа (Бурунди 1997).

На территориях, подвергшихся воздействию ЧС создается оптимальная 
среда для массового размножения носителей и переносчиков инфекций (гры-
зуны, членистоногие), что приводит к развитию эпизоотий с активизацией при-
родных очагов инфекционных болезней и, как следствие, увеличению заболе-
ваемости ПОИ среди людей. Во время военных действий на территории кон-
фликта часто создается благоприятная обстановка для распространения особо 
опасных инфекций как среди животных, так и людей, например, сибирской 
язвы, чумы, туляремии [12].

Среди стихийных бедствий, способствующих возникновению инфекци-
онных заболеваний, наиболее частая причина – наводнения, которые приво-
дят к многочисленным неблагоприятным последствиям, в том числе загрязне-
нию поверхностных и грунтовых вод, что нарушает доступ к базовым гигиени-
ческим потребностям, увеличению числа переносчиков (комаров) природно-
очаговых инфекций [39, 45, 55]. 

За последние 20 лет наводнения способствовали распространению раз-
личных заболеваний.  Примерами могут служить вспышка лептоспироза в 
Келантане, Малайзия [49], малярии в провинции Аньхой, Китай, 2007 г.  [41], 
гастроэнтерита и респираторных инфекций в Нидерландах, 2015 г. [50], бакте-
риальной дизентерии в провинции Хунань, Китай, 2012 г. [47].

Считается, что социально-экономические факторы играют важную роль 
в возникновении эпидемий в целом [44].   Ряд исследований показывает су-
щественное влияние таких факторов, как высокий уровень бедности, низкий 
уровень образования и грамотности в формировании вспышек инфекционных 
болезней в регионе ЧС.  Так во время наводнения 2012 года на о. Фиджи забо-
леваемость лептоспирозом в два раза чаще регистрировалась у людей в райо-
нах с высоким уровнем бедности, а инфекционная диарея в провинции Хунань 
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в сезон наводнений с 2004 по 2011 год в Китае была более распространена в 
регионах с низким уровнем экономического развития [38, 46, 52].

Недостаточная осведомленность пострадавшего населения и волонте-
ров о важности изоляции больных и мерах личной профилактики при многих 
инфекционных заболеваниях в ряде случаев являлось причиной их роста. На-
пример, в ходе расследования, проведенного после наводнения в 2016 году в 
районе Восточный Бадевахчо на юге Эфиопии, совместное проживание здоро-
вых и больных детей, страдающих чесоткой, стало основным фактором, спо-
собствовавшим вспышке заболевания [40]. Контакты волонтеров с местным 
населением на фоне употребления необеззараженной воды и несоблюдения 
ряда гигиенических процедур стало основным фактором, повлиявшим на рас-
пространение холеры во время землетрясения на Гаити в 2010 году [42]. 

Готовность инфраструктуры, наличие систем наблюдения за инфекци-
онными заболеваниями, наличие и реализация планов действий по преду-
преждению вспышек инфекций играют важную роль в смягчении последствий 
ЧС. Эффективное задействование систем эпидемиологического надзора и про-
филактики инфекций, повышение осведомлённости являются важными аспек-
тами, способствующими защите населения от инфекционных заболеваний во 
время вооруженных конфликтов и стихийных бедствий. 

5.4.2. Пандемия – чрезвычайная ситуация биологического характера

Понятие пандемии характеризует возможность (как правило, реализо-
ванную) распространения инфекционной болезни между странами. Пандемия 
характеризует не только интенсивность заболевания, но, в первую очередь, 
международный характер ее территориального распространения. С позиции 
социально-экологической концепции эпидемического процесса, пандемия 
– это глобальная социально-экологическая система, обеспечивающая сохра-
нение и распространение возбудителей инфекций в планетарном масштабе, 
сформированная комплексом региональных социально-экологических про-
цессов (эпидемий) [34]. 

Из всех видов ЧС биологического характера пандемии представляют наи-
большую потенциальную угрозу общественному здоровью с точки зрения за-
болеваемости и смертности. Исторически пандемии гриппа происходят с отно-
сительной регулярностью. В XX веке три пандемии гриппа (в 1918-1919, 1957-
1958 и 1968-1969 годах) привели к примерно 53 миллионам смертей во всем 
мире. В 2009 году появился новый штамм гриппа A (H1N1), который быстро 
реализовался в пандемию, в результате которой во всем мире погибло до 575 
000 человек.

Ключевыми проблемными особенностями пандемий являются:
1) риск распространения:
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-- патогены могут быстро распространяться из-за их способности к мута-
ции и адаптации;

-- глобализация и увеличение мобильности людей способствуют быстро-
му распространению болезни по всему миру;

2) вызовы здравоохранению:
-- пандемии могут перегружать медицинские системы, что приводит к 

растущим рискам для пациентов;
−	 необходимость создания новых инфраструктурных решений (по-

стройка госпиталей, лабораторий);
3) экономические последствия:
-- закрытие бизнеса, особенно в отраслях с высоким уровнем контактов 

(например, туризм, общественный транспорт), что приводит к значительным 
убыткам;

-- падение спроса на товары и услуги, что ведет также к значительным 
экономическим потерям во всех слоях общества;

4) социальные последствия:
-- увеличение стресса и тревоги среди населения из-за неопределенно-

сти;
-- изменения в повседневной жизни (социальное дистанцирование) мо-

гут привести к эмоциональным проблемам и депрессии [4].
В отличие от биотеррористической атаки или эпидемии, пандемия обыч-

но не возникает внезапно. Всемирная организация здравоохранения (ВОЗ) вы-
деляет шесть фаз пандемии, начиная с периода, когда случаев заражения че-
ловека возбудителем/болезнью практически нет, и заканчивая периодом, ког-
да заболевание активно и устойчиво распространяется от человека к человеку:

-- низкий риск заражения людей; 
-- высокий риск заражения людей; 
-- передача от человека к человеку отсутствует или очень ограничена; 
-- доказаны случаи передачи возбудителя болезни от человека человеку; 
-- доказана значительная передача от человека к человеку; 
-- эффективная и устойчивая передача от человека к человеку.

Ожидается, что пандемия будет поражать сообщества несколькими вол-
нами. Каждая волна будет длиться примерно 6–8 недель, что делает реагиро-
вание на неё более длительным, чем в случае других типов катастроф. Также 
следует отметить, что не все пандемии развиваются постепенно. Примером 
тому может служить пандемия H1N1 2009 года, возникновение которой было 
достаточно внезапным, а распространение быстрым.

Среди признаков, отличающих пандемию от эпидемий, можно выделить 
следующие:

- эпидемии могут возникать под действием уже известного и циркули-
рующего в человеческой популяции возбудителя, возможно, с небольшими 
генетическими мутациями, в то время как пандемию вызывает новый вариант 
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возбудителя или совершенно другой возбудитель, который быстро становится 
доминирующим, вытесняя предшественника; 

- скорость распространения эпидемии на территории отдельного госу-
дарства определяется развитостью национальной транспортной инфраструк-
туры и соотношением городского и сельского населения, а скорость распро-
странения пандемии зависит от международных транспортных и, отчасти, ту-
ристических потоков;

- эпидемии обычно служат источником пандемии, возникая на террито-
рии отдельных государств и распространяясь по всему миру;

- один из основных признаков пандемии – высокий уровень заболевае-
мости и смертности населения;

- после завершения пандемии на отдельных территориях эпидемический 
процесс сохраняется и продолжается на более низком уровне. Прекращение 
эпидемий характеризуется либо прекращением заболеваний, либо их сохра-
нением на спорадическом уровне.

Обобщенные знания о прошедших пандемиях могут стать основой соз-
дания действенных инструментов в борьбе с ними в будущем. Так, пандемия 
новой коронавирусной инфекции (COVID-19) с 2020 по 2023 годы продемон-
стрировала необходимость адаптации стратегий борьбы с эпидемиологиче-
скими угрозами [6, 9]. Опыт показал, что эффективное управление эпидемия-
ми требует интеграции современных технологий и научных достижений в об-
ласти эпидемиологии:

-- информационные технологии – использование больших данных и 
цифровых платформ для мониторинга и прогнозирования распространения 
инфекций;

-- молекулярно-генетические методы – быстрая идентификация вирусов 
с помощью  секвенирования ДНК, что позволяет быстро адаптировать страте-
гии лечения и профилактики;

-- совершенствование санитарной охраны территорий – соблюдение 
Международных медико-санитарных правил (ММСП) для предотвращения 
международного распространения болезней.

Таким образом, современные стратегии борьбы с эпидемиями должны 
учитывать не только практические аспекты, но и интеграцию передовых техно-
логий для более быстрого реагирования на новые угрозы [18].

В работе [48] рассмотрено несколько сценариев воздействия пандемий 
на макроэкономические результаты и финансовые рынки, которые, несмотря 
на ряд различий, могут оказывать значительное влияние на мировую эконо-
мику. Анализируя первый опыт, полученный во время пандемии COVID-19, 
авторы констатируют неэффективность традиционных экономических мер и 
предлагают разработку новых, комплексных механизмов, среди которых важ-
ную роль занимает оценка эпидемиологических рисков и связи экономики и 
здравоохранения [35, 43, 53]. 
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Анализ исследований показал, что высокая скорость распространения 
пандемии COVID-19 является следствием экономической глобализации. В ходе 
борьбы с пандемией государства обычно придерживаются национальной по-
литики, действуя изолированно и не всегда согласованно [29, 54]. Исследова-
тели Гарвардского университета выявили, что даже в случаях, когда заболева-
емость и смертность населения относительно невысоки, последствия для эко-
номики страны могут быть весьма серьезные, так, во время лихорадки Эбола в 
Либерии в 2013-2014 гг. их ВВП снизился на 8 % [37]. 

Таким образом, учитывая опыт последних эпидемий и особенно панде-
мии COVID-19, очевидно, что одной из наиболее важных проблем в области 
международной биобезопасности является повышение эффективности управ-
ления в области мирового здравоохранения. Новая коронавирусная инфек-
ция, обладая летальностью и хронизацией ряда сопутствующих заболеваний, 
распространившись по всему миру, стала вызовом для мирового сообщества. 

Так, роль координатора по борьбе с пандемией COVID-19 после её объяв-
ления в марте 2020 года взяла на себя Всемирная организация здравоохране-
ния, однако очень быстро столкнулась с критикой за неэффективные действия. 
Основные причины низкой эффективности включали [9]:

-- снижение роли ВОЗ как эксперта;
-- замедленную аналитику, вызванную зависимостью от правительств 

стран-участниц;
-- уменьшение сотрудничества лабораторий в рамках программ ВОЗ из-

за конкуренции, например, отказ от «Тестов солидарности»;
-- недовольство национальных систем здравоохранения рекомендация-

ми ВОЗ относительно препаратов [33];
-- сложную бюрократическую структуру, которая затрудняет принятие 

решений.
Эти факторы усложнили управление пандемией COVID-19, несмотря на 

первоначальные усилия [25].
В свою очередь, в соответствии с Международными медико-санитарны-

ми правилами ввиду постоянной динамики эпидемиологической ситуации и 
необходимости оперативного реагирования Всемирная организация здраво-
охранения должна получать уведомления об основных типах кризисных ситу-
аций в сфере общественного здравоохранения:

1.	 Инфекционные болезни, требующие обязательного информирова-
ния ВОЗ (COVID-19, SARS, птичий грипп (H5N1) и другие инфекции, которые мо-
гут вызывать значительные вспышки по всему миру).

2.	 События, которые имеют международное значение в сфере здраво-
охранения. Категория, охватывающая любые события, способные существен-
но повлиять на здоровье населения за пределами одной страны. Она вклю-
чает как инфекционные болезни, так и неинфекционные заболевания (в т.ч. 
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отравления). Примером могут служить вспышки холеры, массовые отравления 
через загрязнённую воду или продукты питания.

3.	 Инфекционные болезни, для которых необходимо оценивать необ-
ходимость уведомления ВОЗ. Эти заболевания требуют оценки их потенциала 
для распространения за пределы национальных границ, а информация об их 
возникновении или вспышке может потребоваться для принятия международ-
ных мер (некоторые формы лихорадок (например лихорадка Западного Нила).

Таким образом, ММСП подчеркивает важность своевременного обме-
на информацией для предотвращения и управления пандемиями и другими 
угрозами общественному здравоохранению. Это требует от стран активного 
сотрудничества с ВОЗ, чтобы обеспечить быстрое принятие мер по локали-
зации и контролю потенциальных вспышек заболеваний, а также скорейшей 
ликвидации их последствий.

В современном мире для оперативного сбора и анализа информации о 
кризисных ситуациях применяются следующие подходы:

1) «Глобальная обсерватория здоровья» – интернет-портал, который пре-
доставляет доступ к динамическим данным об основных показателях здоро-
вья населения мира из источников ВОЗ;

2) электронные мессенджеры – практически мгновенный обмен любой 
информацией;

3) система уведомлений о кризисных ситуациях, которая позволяет опе-
ративно сообщать о новых эпидемиях или чрезвычайных событиях в обще-
ственном здравоохранении;

4) использование современных технологий для сбора и анализа инфор-
мации, включающих в себя анализ больших данных (Big Data) и использование 
искусственного интеллекта, чтобы более эффективно отслеживать и прогнози-
ровать эпидемиологические тренды;

5) работа с партнерами – сотрудничество со многими организациями по 
всему миру для сбора данных о кризисных ситуациях (государственные орга-
ны, научные организации и т.д.);

6) регулярные встречи и конференции со своими партнерами для обсуж-
дения и анализа данных о кризисных ситуациях.

Такие заболевания, как чума, холера, желтая лихорадка и вирусные ге-
моррагические лихорадки (включая Эболу, Лассу и Марбург), считаются потен-
циальными агентами чрезвычайных ситуаций, чему способствует ряд причин 
[11]:

-- высокая контагиозность – передаются легко от человека к человеку 
или через векторы (например, моски) и могут быстро распространиться;

-- высокая летальность, особенно если не получена своевременная ме-
дицинская помощь;

-- глобальный характер – за счет увеличения международных сообщений 
эти заболевания могут быстро распространиться по всему миру;
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-- сложности в лечении и предотвращении – некоторые из этих болезней 
требуют специальных условий лечения и не всегда есть эффективные методы 
профилактики.

Нельзя не упомянуть исключительную роль стихийных бедствий, повы-
шающих риск распространения чумы в природных очагах, существующих на 
территории 50 стран мира, включая 9 стран СНГ. Так в 90-х годах прошлого сто-
летия эпидемия чумы в Индии, вызванная землетрясением и наводнением, 
унесла жизни 54 человек (заболело 876), а экономический ущерб составил 1,7 
млрд долларов [18].

В связи с вышеперечисленным, ВОЗ и другие международные организа-
ции тщательно отслеживают эти заболевания и готовы к быстрому реагирова-
нию в случае их возникновения.

После 10 лет действия ММСП [27] было сделано заключение, что они 
являются эффективным инструментом для предупреждения и контроля чрез-
вычайных ситуаций в общественном здравоохранении с международным 
значением. Действия ММСП (2005 г.) направлены на оперативное, гибкое и 
эффективное обследование, мониторинг и контроль угроз, способствовую-
щие предотвращению ЧС без лишних формальностей. Их значимость проде-
монстрировала пандемия гриппа A/H1N1/09: она началась непредсказуемо в 
Мексике и США, где была зафиксирована повышенная заболеваемость и вы-
сокий уровень летальных исходов у заболевших с тяжелыми пневмониями 
среди лиц молодого возраста. Необычное географическое начало пандемии 
гриппа (ранее все подобные эпидемии возникали в Азии, преимущественно в 
Китае) придавало ситуации особую серьезность по критериям ММСП (2005 г.), 
усугубляемую тем фактом, что подтип гриппа A/H1N1/ вызвал самый тяжелый 
пандемийный рост в 1918 году, приведший к потере около 60 млн жизней. Раз-
витие ситуации проходило по достаточно стремительному сценарию: в апреле 
2009 года ситуацию классифицировали как ЧС, что соответствовало требова-
ниям ММСП (2005 г.), а уже через месяц заболевание было подтверждено в 
74 странах и территориях, и 11 июня 2009 года было объявлено о пандемии 
гриппа A/H1N1/09.

Учитывая наличие протяженной границы (14 стран, включая такие круп-
ные государства, как Китай, Финляндия и Норвегия, общей протяженностью 
20734 км), обширную территорию и значительное количество международных 
контактов, Россия уделяет особое внимание борьбе с биологическими угро-
зами. Для обеспечения биологической безопасности страны реализуется ком-
плекс мер:

-- усиление пограничного контроля – использование современных тех-
нологий для раннего выявления потенциальных угроз;

-- международное сотрудничество – укрепление связей с соседними 
странами и международными организациями для обмена информацией о 
биологических рисках;
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-- постоянное обучение специалистов всех заинтересованных служб и 
ведомств с целью эффективного реагирования на угрозы.

Благодаря этим усилиям Россия минимизирует риски, связанные с био-
логическими угрозами, обеспечивая безопасность как собственного населе-
ния, так и соседних стран.

 В условиях появления новых источников биологической опасности не-
обходимо принимать дополнительные меры в области организации, права и 
медицинской безопасности, чтобы снизить риски возникновения пандемий 
(эпидемий) на территории России [8]. 

Внесение ряда изменений в Федеральный закон «О защите населения 
и территорий от чрезвычайных ситуаций природного и техногенного харак-
тера» в 2020 году позволило регламентировать порядок предупреждения и 
ликвидации чрезвычайных ситуаций биологического характера. Данное из-
менение было связано с необходимостью обеспечения законности использо-
вания режима повышенной готовности и мер государственного принуждения 
в сложных эпидемиологических условиях [2]. Федеральный закон № 492-ФЗ 
от 30 декабря 2020 года определяет стратегию биологической безопасности, 
которая направлена на улучшение государственного управления в сфере сани-
тарно-эпидемиологического благополучия. Для достижения этой цели плани-
руется создание системы стратегического планирования, которая будет осно-
вываться на постоянном взаимодействии между федеральными и региональ-
ными органами власти. Разработка таких программ регламентирована ст. 3 (с 
изменениями от 2 июля 2021 г.), 5.1 (с изменениями от 19 августа 2024 г.) и 6 
(с изменениями от 15 ноября 2022 г.) Федерального закона от 30 марта 1999 
г. № 52-ФЗ «О санитарно-эпидемиологическом благополучии населения», ко-
торые к полномочиям субъектов Российской Федерации в области обеспече-
ния санитарно-эпидемиологического благополучия населения относят право 
разработки, утверждения и реализации региональных программ обеспече-
ния санитарно-эпидемиологического благополучия населения, согласованных 
с территориальным органом федерального органа исполнительной власти, 
осуществляющим функции по контролю и надзору в сфере обеспечения сани-
тарно-эпидемиологического благополучия населения. Полномочия субъектов 
Российской Федерации по защите населения и территорий при чрезвычайных 
ситуациях также регулируются ст. 3 и 11 Федерального закона от 21 декабря 
1994 г. «О защите населения и территорий от чрезвычайных ситуаций природ-
ного и техногенного характера» (ред. от 30 декабря 2012 г.) [30, 32]. Федераль-
ный закон от 30 декабря 2020 г. № 492-ФЗ «О биологической безопасности в 
Российской Федерации» и Указ Президента РФ от 6 июня 2019 г. № 254, ут-
вердивший Стратегию развития здравоохранения в Российской Федерации на 
период до 2025 г., определили актуальные цели и задачи защиты населения и 
территорий страны от угроз биологического характера [30]. 
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Новая стратегия биологической защиты, включая опыт пандемии 
COVID-19, подчеркивает необходимость улучшения законодательства в обла-
сти санитарно-эпидемиологического благополучия населения нашей страны. 
Исследование текущих проблем и международного опыта позволит более эф-
фективно определять пути усиления правовой основы.

При обеспечении биологической безопасности следует оценивать веро-
ятность распространения инфекций, учитывая региональные риски. Отдель-
ные случаи заноса, особенно опасных инфекций, не классифицируются как 
чрезвычайные ситуации при отсутствии условий для их передачи. Оценка за-
болеваний по уровню риска на местности и в зависимости от времени года, со-
вместно с оперативной диагностикой, позволяет проводить целевые противо-
эпидемические мероприятия без избыточных действий [5]. 

В Международных медико-санитарных правилах прописано такое поня-
тие, как чрезвычайная ситуация в области общественного здравоохранения, 
имеющая международное значение. В нашей стране к категории чрезвычай-
ных ситуаций биологического характера относятся случаи с высоким уровнем 
социального, экономического и геополитического влияния, которые могут 
угрожать национальной безопасности. Если такие события оказывают значи-
тельное воздействие, они также рассматриваются как чрезвычайные ситуации 
[22]. Согласно списку 194 стран-членов ВОЗ, опубликованному в Приложении 2 
ММСП (2005 г.), самыми опасными считаются 14 болезней. Одной из них явля-
ется возможная пандемия нового подтипа гриппа. Примером глобальной эпи-
демии является лихорадка Эбола в Западной Африке в 2013-2016 годах [21].

На территории Российской Федерации список инфекционных болезней, 
требующих санитарной охраны, состоит из 16 нозологических форм. В странах 
СНГ этот список расширен до 20, а на территории Таможенного союза – до 24. 
При этом большинство возбудителей инфекционных болезней из ММСП (2005 
г.) находятся в списке патогенов, которые могут быть использованы в качестве 
биологического оружия и использоваться в том числе при проведении массо-
вых международных мероприятий.

Подводя итог, необходимо отметить, что пандемии представляют собой 
глобальные проблемы, которые вызывают значительные последствия для здо-
ровья населения, экономики и общественной стабильности, минимизация ко-
торых возможна только лишь при условии применения комплексного подхода 
к борьбе с ними. При разработке такого подхода особое внимание необходи-
мо обратить на следующие компоненты.

1. Совершенствование научных исследований:
-- разработка и тестирование новых лекарственных препаратов, вакцин и 

терапевтических методов;
-- изучение механизмов распространения и предотвращения болезни;
-- проведение фундаментальных исследований для понимания структу-

ры патогена и механизмов его деятельности.
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2. Развитие медицинских решений:
-- создание инфраструктуры по производству лекарственных препаратов 

и вакцин;
-- обеспечение медицинского обслуживания больных, что может вклю-

чать строительство новых больниц, оборудование или увеличение вместимо-
сти существующих.

3. Совершенствование профилактических мероприятий по всем направ-
лениям.

4. Глобальное сотрудничество между странами:
-- обмен информацией и научными знаниями;
-- координация международных усилий по распространению вакцин, 

оказанию медицинской помощи и предоставлению финансовой поддержки;
-- создание межгосударственных фондов для борьбы с пандемией.

5.4.3. Развитие системы противодействия ЧС биологического характера 
в Российской Федерации

Ключевая функция государства и общества – обеспечение безопасности и 
комфортного существования граждан как в мирное время, так и в период вой
ны. Территория нашей страны подвержена комплексному воздействию более 
чем 30 опасных природных явлений, из которых наиболее разрушительными 
являются землетрясения, наводнения, цунами, оползни, ураганы. Не являют-
ся исключением и ЧС биологического характера: инфекционные заболевания 
людей, массовые болезни сельскохозяйственных животных, поражение сель-
скохозяйственных растений [1, 7].

Санитарно-противоэпидемическое обеспечение при ЧС включает ком-
плекс организационных, правовых, медицинских, гигиенических и противо-
эпидемических мероприятий, направленных на предупреждение возникно-
вения и ликвидацию инфекционных заболеваний, соблюдения санитарных 
правил и норм при резком ухудшении санитарно-эпидемического состояния, 
сохранения здоровья населения и поддержания его трудоспособности и вхо-
дит в единую государственную систему предупреждения и ликвидации чрез-
вычайных ситуаций (РСЧС).

Основными принципами организации санитарно-противоэпидемическо-
го обеспечения населения в ЧС являются [3]: 

– государственный и приоритетный характер санитарно-эпидемиологи-
ческой службы, постоянная готовность ее сил и средств, их высокая мобиль-
ность, четкое функциональное предназначение и формирование с учетом ре-
гиональных особенностей;

– единый подход в организации санитарно-противоэпидемических ме-
роприятий; 
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– соответствие содержания и объема мероприятий санитарно-эпидемио-
логической обстановке, характеру деятельности и возможностям учреждений 
и формирований службы;

– дифференциальный подход к формированию сил и средств с учетом 
региональных особенностей, уровня и характера потенциальной опасности 
территорий;

– взаимодействия санитарно-эпидемиологической службы с органами и 
учреждениями других ведомств. 

В соответствии с этими принципами в настоящее время в Российской Фе-
дерации действует ряд систем реагирования на ЧС санитарно-эпидемиологи-
ческого характера [3].

Во всех субъектах Российской Федерации осуществляют деятельность са-
нитарно-противоэпидемические комиссии (СПЭК), обеспечивающие контроль 
проведения противоэпидемических мероприятий, направленных на локали-
зацию и ликвидацию очагов инфекционных заболеваний. Также СПЭК регули-
рует межведомственное взаимодействие, в рамках своей деятельности разра-
батывают и реализуют комплексные планы по санитарной охране территории, 
предусматривающие готовность разных структур к чрезвычайным ситуациям, 
в том числе проведению профилактических мероприятий [36]. 

Санитарно-карантинный контроль на границах России осуществляется в 
200 пунктах, где обеспечивается мониторинг рисков заноса инфекций как слу-
чайных, так и преднамеренных. Совершенствование системы реагирования 
на чрезвычайные ситуации санитарно-эпидемиологического характера спо-
собствовало созданию Единой информационно-аналитической системы Рос
потребнадзора. Эта система включает модули «Лабораторное обеспечение», 
«Контрольно-надзорная деятельность» и «Эпидемиологический надзор и мо-
ниторинг». Она позволяет собирать, хранить и быстро анализировать данные о 
санитарно-эпидемиологической ситуации как на всей территории страны, так 
и в её регионах. Автоматизированная информационная система «Периметр» в 
настоящее время используется для координации работы санитарно-карантин-
ных пунктов пропуска через государственную границу Российской Федерации. 
Эта система собирает и структурирует данные об эпидемиологической ситуа-
ции в различных странах, что помогает специалистам Роспотребнадзора сво-
евременно получать информацию о потенциальных угрозах при контроле за 
пассажирскими перевозками. Такое внедрение повышает эффективность мер 
по защите территории нашей страны от заноса опасных инфекционных забо-
леваний, обеспечивая оперативность и точность действий [10].

Биологическая безопасность и санитарно-эпидемиологическое благо-
получие населения в контексте «ближайшего соседства» на территории стран 
СНГ представляет собой значимую межгосударственную задачу, которая тре-
бует создания единой системы для отслеживания и реагирования на чрезвы-
чайные ситуации эпидемиологического характера. 
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Учитывая наличие трансграничных природных очагов особо опасных 
инфекционных болезней, их расширение, появление устойчивых к антибио-
тикам микроорганизмов и увеличивающиеся миграционные связи, возникла 
необходимость разработки совместной Концепции реагирования на биологи-
ческие угрозы, включающей взаимодействие на региональном и националь-
ном уровнях, оперативный обмен данными, использование совместных тех-
нологических ресурсов с целью эффективного противодействия возможным 
биологическим угрозам [10]. Так, Указом Президента Российской Федерации 
от 20.04.2014 № 259 была утверждена Концепция государственной политики 
Российской Федерации в сфере международного развития, главный акцент в 
которой делается на укрепление систем здравоохранения стран СНГ. В свою 
очередь, Федеральная служба по надзору в сфере защиты прав потребителей 
и благополучия человека разрабатывает программы для усиления методоло-
гического, технологического и кадрового потенциала эти стран. Таким обра-
зом, общий вектор усилия направлен на повышение готовности государств-
партнеров к реагированию на эпидемиологические чрезвычайные ситуации, 
что ведет к формированию единого эпидемиологического пространства и соз-
дает систему оперативного мониторинга.

В рамках модернизации здравоохранения СНГ с 2015 года по настоящее 
время шести странам СНГ было передано 30 мобильных лабораторий, техни-
ческий потенциал которых используется в эпидемиологическом надзоре за 
природно-очаговыми инфекциями. Также с начала 2020 года эти лаборатории 
активно задействуются для диагностики COVID-19 как в рамках укрепления су-
ществующих лабораторий, так и для проведения исследований в отдаленных 
районах [26]. 

Для укрепления защиты от эпидемий в 2021 году Роспотребнадзор вне-
дряет стратегию «Санитарный щит», включающую четыре компонента: пре-
дотвращение, раннее обнаружение, быстрая реакция и безопасная среда. 
Стратегия фокусируется на современных технологиях разработки тест-систем 
за 4 дня и вакцин за 4 месяца. Стратегия создает трехуровневую систему за-
щиты: национальный уровень, Евразийский периметр и международное со-
трудничество.

Продолжается активная работа по созданию нормативно-методических 
документов регламентирующих единую систему мониторинга и реагирования 
на эпидемиологические чрезвычайные ситуации в регионе СНГ, в рамках ко-
торой разработаны и утверждены ключевые соглашения о сотрудничестве в 
области санитарной охраны территорий, положения об информационном об-
мене и совместных действиях в случае чрезвычайных ситуаций. 

Таким образом, программы международного сотрудничества, запущен-
ные с 2005 года для улучшения борьбы с инфекционными болезнями, осно-
ванные ММСП, привели к значительному развитию методологических, тех-
нологических и человеческих ресурсов стран СНГ. Это позволило значительно 
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повысить их способность противостоять инфекциям и справляться с чрезвы-
чайными ситуациями биологического характера. На данный момент в регионе 
действует единая система мониторинга, объединяющая более 15 ключевых 
учреждений из восьми стран СНГ, целью которой является оперативное реаги-
рование на подобные ситуации [10]. 

5.4.4. Роль специализированных противоэпидемических бригад 
Роспотребнадзора (СПЭБ) в ликвидации последствий ЧС

Международные медико-санитарные правила определяют «чрезвычай-
ную ситуацию в области общественного здравоохранения с международным 
значением» как событие, угрожающее здоровью за пределами страны из-за 
распространения инфекций или массовых неинфекционных заболеваний. Это 
могут быть известные заболевания, новые инфекции и болезни, вызванные 
токсинами, химическими веществами и радиацией. События могут проявлять-
ся в виде локальных вспышек, эпидемий или пандемий как самостоятель-
но, так и в результате стихийных бедствий или применения биологического 
оружия [20]. Чрезвычайные ситуации в сфере здравоохранения управляются 
двумя типами организаций: учреждениями санитарно-эпидемиологического 
и лечебно-профилактического направления, которые функционируют на тер-
риториальной основе в рамках определенных административных границ, а 
также мобильными формированиями, работающими вне зависимости от них 
[31]. 

Мобильные противоэпидемические бригады (СПЭБ), созданные в 1963 
году, выполняют задачи по обнаружению бактериальных средств поражения 
и контролю за окружающей средой на предмет возбудителей инфекций. Они 
действовали в составе медицинской службы Гражданской обороны и были ак-
тивны с 1963 по 2006 год, ликвидируя последствия эпидемий и стихийных бед-
ствий. В 2004 году СПЭБ сыграли ключевую роль в борьбе с холерой в Дагеста-
не. Модернизация бригад, начатая в 2007–2010 годах по инициативе «Группы 
восьми» и распоряжением Правительства РФ № 642-р, улучшила их эффектив-
ность. В результате бригады стали более мобильными и оснащенными совре-
менным оборудованием. Согласно приказу Роспотребнадзора от 2015 года, 
СПЭБ функционируют автономно, применяют передовые диагностические тех-
нологии и обладают квалифицированным персоналом [17, 23]. 

Основные принципы функционирования СПЭБ Роспотребнадзора – мо-
бильность, автономность, многопрофильность, высокая технологичность, ре-
ализация модульного принципа укомплектования, соблюдение требований 
биологической безопасности и универсальность подготовки специалистов. 
СПЭБ предназначена для предупреждения возникновения и ликвидации ЧС, 
обусловленных как эпидемическими проявлениями инфекционных болезней, 
так и санитарно-эпидемиологическими последствиями стихийных бедствий и 
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техногенных катастроф, а также обеспечения санитарно-эпидемиологического 
благополучия при проведении массовых, в том числе спортивных мероприя-
тий на территории РФ и зарубежных государств. Основные задачи СПЭБ Роспо-
требнадзора: 

- участие в организации и проведении в зоне ЧС профилактических и 
противоэпидемических мероприятий, направленных на предупреждение и 
снижение инфекционной заболеваемости населения, а также в оценке и про-
гнозировании санитарно-эпидемической обстановки при ликвидации послед-
ствий стихийных бедствий, катастроф и социальных потрясений; 

- участие в организации и проведении экстренных противоэпидемиче-
ских мероприятий по выявлению, локализации и ликвидации очагов опасных 
инфекционных болезней бактериальной и вирусной этиологии, возникших 
вследствие их заноса, а также активизации природных очагов инфекций;

- участие в организации и проведении профилактических и противоэпи-
демических мероприятий при ликвидации очагов опасных инфекционных бо-
лезней, последствий стихийных бедствий, катастроф и гуманитарных кризисов 
на территории зарубежных государств; 

- лабораторная диагностика возбудителей заболеваний неясной этиоло-
гии при тяжелом или атипичном течении болезни и индикация ПБА в объектах 
окружающей среды;

- лабораторная диагностика возбудителей инфекционных болезней в ма-
териале от людей;

- оценка санитарно-гигиенической (токсикологической) обстановки и 
проведение в случае необходимости санитарно-гигиенических и токсикологи-
ческих исследований;

- оказание консультативно-методической и практической помощи орга-
нам, осуществляющим федеральный государственный санитарно-эпидемио-
логический надзор, и медицинским организациям в субъектах РФ в организа-
ции и проведении профилактических и противоэпидемических мероприятий в 
зонах ЧС или при угрозе их возникновения.

Ярким примером работы СПЭБ в зоне ЧС можно считать деятельность 
мобильных формирований ФКУЗ Ставропольский противочумный институт 
Роспотребнадзора в ходе вооруженного конфликта в Южной Осетии в августе 
2008 года, где они активно участвовали в обеспечении санитарно-эпидемио-
логического благополучия населения, несмотря на дезорганизацию местной 
системы здравоохранения и отсутствие необходимых ресурсов: устаревшее 
оборудование, недостаток транспорта и кадров (менее 30%). СПЭБ смогли эф-
фективно восстановить систему водоснабжения, обеспечить электроэнергией 
и оказать медицинскую помощь, используя современные технологии и высо-
коквалифицированный персонал. 

СПЭБ работала в составе оперативной группировки МЧС, что давало воз-
можность решить вопросы пищевого довольствия, обеспечения горюче-сма-
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зочными материалами, охраны групп специалистов при решении ими текущих 
задач.

Основное направление работы по предотвращению эпидемий заключа-
лось в проведении санитарно-эпидемиологической разведки, осуществляе-
мой непрерывно практически в течение всего времени пребывания СПЭБ в г. 
Цхинвал. На основании её результатов принимались организационные реше-
ния и делалась корректировка текущих мероприятий.

На первом этапе работы бригады было установлено, что обеспечение на-
селения чистой питьевой водой является приоритетной задачей, требующей 
срочных мер. Специалисты СПЭБ эффективно справились с этой проблемой в 
первый день работы, предотвратив ухудшение эпидемиологической ситуации, 
связанной с инфекциями, передающимися через воду, такими как острые ки-
шечные инфекции и гепатит А.

Следует отметить, что решением Федерального оперативного штаба по 
ликвидации последствий вооруженного конфликта на территории Южной Осе-
тии именно Роспотребнадзору было поручено проведение работ по подаче 
пригодной к употреблению воды на всей территории г. Цхинвала. При этом 
специалистами СПЭБ были решены задачи не только обеззараживания воды 
и контроля ее качества, но и принятия ряда технических решений по запуску 
системы централизованного водоснабжения и оптимизации подачи хлориро-
ванной воды в город.

В рамках мероприятий по обеспечению безопасности пищевых продук-
тов постоянно осуществлялся контроль за питанием населения и военных, а 
также проверка качества гуманитарной помощи. Проводились регулярные об-
следования магазинов и рынков с целью выявления нарушений в хранении 
скоропортящихся товаров и их реализации, обеспечивая тем самым безопас-
ность потребляемых продуктов.

В результате проведенной работы, в том числе и мероприятий в очагах 
инфекционных заболеваний, удалось достаточно эффективно локализовать и 
ликвидировать возникшие единичные и не связанные друг с другом эпидеми-
ческие очаги дизентерии, а также предотвратить возможное в сложившихся 
условиях дальнейшее распространение острых кишечных инфекций.

Также специализированные противоэпидемические бригады сосредото-
чились на выполнении комплекса организационных мероприятий для восста-
новления функционирования Комитета Юго-Осетинского Роспотребнадзора. 
В этом процессе был учтен успешный опыт восстановления санитарно-эпиде-
миологической службы в Чеченской Республике, который имел место в 1995 
и 1999–2000 годах. Важным направлением было создание условий для при-
влечения специалистов Комитета к выполнению мероприятий, проводимых 
СПЭБ. Фактором, способствовавшим выходу сотрудников Комитета ЮгОсет-
потребнадзора на работу, стало обеспечение их гуманитарной помощью на 
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рабочих местах, правительственное решение об этом было принято при со-
действии специалистов СПЭБ [16].

В 2008 году СПЭБ Роспотребнадзора получили ценный опыт применения 
своих возможностей за пределами России, приняв участие в расследовании 
вспышки инфекеционного заболевания неясной этиологии и происхождения 
в Республики Таджикистан (Файзабадский район). За счет скоординированных 
действий Российской и Таджикской сторон удалось установить этиологию и 
происхождение патогена [14]. 

В Западной Африке (Гвинея) мобильные лаборатории осуществляли ла-
бораторную диагностику материала с подозрением на заражение лихорадкой 
Эбола и ряда других инфекций, а также оказывали консультативно-методиче-
скую и практическую помощь при реализации противоэпидемических меро-
приятий. Отдельным направлением работы было обучение местных специ-
алистов по вопросам соблюдения требований биологической безопасности.

Широкий спектр работ СПЭБ проводили в период обеспечения санитар-
но-эпидемиологического благополучия при наводнении в Приморском, Хаба-
ровском краях и Еврейской автономной области (2013 г.), а также при осущест-
влении мероприятий по недопущению распространения COVID-19 в Москве и 
Республике Дагестан в 2020 году.  Мобильные лаборатории приняли непосред-
ственное участие в обеспечении эпидемиологического благополучия в новых 
регионах России с 2022 по 2025 год. Особенная роль СПЭБ была отведена в 
период подготовки и проведения мероприятий с международным участием: 
XXVII Всемирной летней универсиады 2013 г. в Казани, XXII Олимпийских и XI 
Паралимпийских зимних игр 2014 г. в Сочи, Чемпионата мира по водным ви-
дам спорта 2015 г. в Казани, Чемпионата Мира по футболу в г. Сочи и Саммита 
стран ШОС и государств БРИКС в Уфе [19]. 

Таким образом, на сегодняшний день специализированные противоэпи-
демические бригады Роспотребнадзора представляют собой передовые мо-
бильные противоэпидемические комплексы, функционирующие по принципу 
экстренной мобилизации и способные действовать автономно. Эти комплексы 
разработаны для предотвращения биологических чрезвычайных ситуаций как 
на территории России, так и за её пределами.

Заключение

Чрезвычайные ситуации биологического характера представляют се-
рьёзную угрозу для общественного здравоохранения и экономической ста-
бильности. Пандемии и эпидемии требуют комплексного подхода к их предот-
вращению и ликвидации, включающего научные исследования, медицинские 
решения, профилактические меры и международное сотрудничество. 

Российская Федерация активно работает над укреплением своей систе-
мы противодействия биологическим угрозам, которая включает в себя много-
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уровневую структуру, состоящую из федеральных, региональных и местных 
органов власти, а также систему международного сотрудничества. Важным 
аспектом является внедрение современных технологий, таких как анализ боль-
ших данных и искусственный интеллект, для мониторинга и прогнозирования 
эпидемиологических тенденций.

Специализированные противоэпидемические бригады Роспотребнадзо-
ра, оснащенные современными технологиями и компетентным персоналом, 
также играют ключевую роль в обеспечении санитарно-эпидемиологического 
благополучия как в стране, так и за ее пределами. Их опыт, включая участие в 
ликвидации последствий вооруженного конфликта в Южной Осетии и борьбу 
с лихорадкой Эбола в Западной Африке, демонстрирует высокую эффектив-
ность и адаптивность.

Опыт борьбы с пандемией COVID-19 показал необходимость совершен-
ствования законодательной базы и стратегий реагирования, а также важность 
международного сотрудничества в области биологической безопасности. Не-
смотря на достигнутые успехи, продолжается работа по модернизации и со-
вершенствованию систем реагирования на биологические угрозы, что вклю-
чает в себя разработку новых вакцин, лекарственных препаратов и методов 
диагностики, а также укрепление международного сотрудничества для эффек-
тивного противодействия потенциальным угрозам.

Обеспечение биологической безопасности и санитарно-эпидемиологи-
ческого благополучия населения является приоритетной задачей, требующей 
постоянного совершенствования и адаптации к новым вызовам и угрозам. 
Внедрение инновационных технологий, укрепление международного сотруд-
ничества и повышение готовности специализированных формирований, таких 
как СПЭБ, играют ключевую роль в эффективной борьбе с биологическими 
угрозами и защите населения.
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Глава 6. БИОТЕРРОРИЗМ И БИОЛОГИЧЕСКАЯ 
БЕЗОПАСНОСТЬ
6.1. Биологический терроризм – угрозы и риски 

Сложная геополитическая обстановка в мире определяет задачу по про-
тиводействию биологическим угрозам, в том числе связанных с преднамерен-
ным созданием и применением средств поражения на основе существующих 
или модифицированных микробных патогенов или токсинов. 

Текущий мировой контекст локальных и международных конфликтов, а 
также тенденции в эволюции обществ и человеческого поведения представ-
ляют собой благодатную почву для развития рисков более высокого уровня. 
Тревожные тенденции усугубляются быстрым ростом населения в регионах 
со слабыми системами здравоохранения, урбанизацией, глобализацией, из-
менением климата, гражданскими конфликтами и изменением характера 
передачи патогенов между людьми и животными. Анализ глобальных рисков 
развития человеческой цивилизации ставит на одно из первых мест именно 
биологические угрозы и риски, связанные с изменением экологической си-
туации [1]. 

Благодаря прогрессу в медицине, экономике и социальной жизни, про-
изошло значительное увеличение продолжительности жизни, в том числе и 
благодаря снижению смертности от инфекционных заболеваний. Однако при 
этом количество инфекций, представляющих опасность для людей, растет – 
так за последние пятьдесят лет их численность возросла от 1000 до 1200, при 
этом была полностью ликвидирована лишь оспа. Среди последних вызовов 
человечеству – мировая пандемия ВИЧ, туберкулеза, малярии, SARS-CoV-2, 
растущая резистентность к противомикробным препаратам. В настоящий мо-
мент известно более 3 тысяч патогенные микроорганизмов и вирусов, вызыва-
ющих инфекционные заболевания у людей, сельскохозяйственных животных 
или агрокультур. Часть этих патогенов, несомненно, может рассматриваться в 
качестве возможных агентов биотерроризма [4].

Биотерроризм (БТ) является одной из форм терроризма и предполага-
ет осуществление преднамеренного, целенаправленного и сознательного ис-



XXI ВЕК. ИНФЕКЦИОННЫЕ БОЛЕЗНИ (эпидемиология, эволюция, меры противодействия)

–  230  –

пользования патогенных микроорганизмов с целью нанесения вреда здоро-
вью определенной группы людей. Само понятия «биотерроризм» со време-
нем менялось. В 1990-х годах основное внимание уделялось бактериальному 
или вирусному биологическому оружию и его потенциальному использова-
нию государствами, а также негосударственными субъектами (например, тер-
рористами). Более поздние определения биотерроризма включают в себя как 
более широкий спектр потенциальных биологических агентов, так и более раз-
нообразные группы потенциальных целей и последствия применения биоло-
гического оружия. Спенсер Р. С дает следующее определение: «Биотерроризм 
лучше всего описать как использование микроорганизмов (патогенов) или про-
дуктов жизнедеятельности живых организмов (токсинов) для нанесения вреда 
более широкому кругу населения, включая животных и сельскохозяйственные 
культуры» [55]. Другие исследователи еще больше расширяют определение, 
включив в него не только микроорганизмы и биотоксины, но и более крупные 
организмы, в частности насекомых [44].

Существует принципиальное различие понятий биологического терро-
ризма (БТ) и биологической войны (БВ). Биологическая война представляет 
собой преднамеренное и широкомасштабное использование патогенных ми-
кроорганизмов или токсинов для нанесения урона населению или отдельным 
его группам. Основная цель масштабного применения биооружия – нарушить 
функционирование экономики и системы здравоохранения дезорганизовать 
систему управления войсками и вызвать панику среди гражданского населе-
ния. 

В отличие от БВ, акты биотерроризма, как правило, носят локальный 
характер, затрагивают относительно небольшие группы людей, но при этом 
вызывают значительный общественный резонанс, вызывая панику далеко за 
пределами очага поражения [9]. Один из первых актов биотерроризма, ши-
роко освещаемых в прессе, произошел в 1984 г, когда в штате Орегон (США) 
от умышленного заражения ресторанной еды сальмонеллами пострадало 753 
человека. Наиболее известным в новейшей истории является акт биотерро-
ризма, связанный с почтовой рассылкой спор сибирской язвы в США в 2001 г.

В XX веке разработка средств преднамеренного биологического пораже-
ния стала возможна благодаря нескольким ключевым моментам:

- становление медицинской микробиологии как самостоятельной науч-
ной дисциплины;

- углубление понимания инфекционной природы многих опасных забо-
леваний;

- совершенствование методической и приборной базы для масштабного 
культивирования микроорганизмов;

- необходимость разработки новых видов наступательного оружия в ус-
ловиях обострения международной политической обстановки в Европе в пе-
риод между мировыми войнами;
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- развитие информационных технологий (телеграф, радио, широкая до-
ступность газет), которые позволяли доносить факты массовых заболеваний 
до широкой общественности, вызывая массовую панику и падение морально-
го духа.

В настоящее время следует учитывать значительный прогресс, достигну-
тый за последнее десятилетие в области синтетической биологии, что теорети-
чески может позволить даже небольшим группам людей совершить масштаб-
ный акт биотерроризма, затрагивающий жизни тысяч людей. 

Вероятность совершения БТ наиболее высока в местах массового ско-
пления людей с высокой пропускной способностью, что позволит распростра-
нить последствия биотеррористической атаки на максимально большую тер-
риторию [12].  Таким условиям идеально соответствуют аэропорты, особенно 
международные, крупные спортивные, политические и развлекательные ме-
роприятия – олимпиады, форумы, фестивали. 

Так как акты биотерроризма несут большую опасность как физическо-
му здоровью людей, подвергшихся атаке и контактировавшим с ними, так и 
психоэмоциональному состоянию большого количества людей, способствуя 
развитию паники, то предотвращение актов БТ, безусловно, является приори-
тетом для любого государства, а также одним из важнейших аспектов между-
народного взаимодействия и сотрудничества.

Среди особенностей биологических агентов, которые могут использо-
ваться при актах биотерроризма, можно выделить следующие: возможность 
скрытого воздействия на объект применения, длительность действия поража-
ющих факторов, особенности распространения, в том числе перемещение лю-
дей в инкубационный период. 

Критерии классификации патогенов, которые могут являться наиболее 
эффективными поражающими агентами в случае актов биотерроризма, вклю-
чают 10–15 основных показателей, а их перечни, с точки зрения вероятности 
применения, приводятся во многих публикациях [9, 16, 22, 57]. 

В США используется рейтинг патогенных микроорганизмов, разработан-
ный Центром по контролю и профилактике заболеваний (CDC), который де-
лит патогены на группы А, В и С [52]. К агентам категории А относятся Bacillus 
anthracis (сибирская язва), Clostridium botulinum (ботулизм), Yersinia pestis 
(чума), Variola major  (оспа), Francisella tularensis  (туляремия) и вирусы, вы-
зывающие геморрагическую лихорадку (вирус Эбола, вирус Марбург, вирус 
Ласса). К агентам категории B относятся виды Brucella (бруцеллёз), Chlamydia 
psittaci (орнитоз), Coxiella burnetii (ку-лихорадка), рицин (из Ricinus communis), 
кишечные патогены (Salmonella, Escherichia coli O157:H7, шигеллы), стафило-
кокковый энтеротоксин B и вирусы, вызывающие энцефалит. К агентам кате-
гории C относятся новые патогены, такие как вирус Нипах и хантавирус [48]. 
Однако в работе [50] приводится справедливое замечание о том, что важно 
не зацикливаться исключительно на агентах из списка Центра по контролю и 
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профилактике заболеваний, поскольку они в основном были созданы в рамках 
прошлых военных программ и не включают агентов, которые не представляли 
особого интереса или значимости в прошлом, но могут стать таковыми в буду-
щем с развитием технологий.

Аналогичная система, основанная на количественной оценке вероятности 
применения микроорганизмов в качестве агентов биотерроризма, существует 
в Российской Федерации. Согласно этой классификации, патогены делятся на 
«реальные» и «вероятные» агенты и объекты, требующие дополнительного 
исследования и оценки [9]. В настоящее время большинство потенциальных 
агентов биотерроризма имеют вирусную природу, из бактерий требуют особо-
го внимания возбудители сибирской язвы, чумы, туляремии [53].

Помимо биологических агентов категории А (возбудители чумы, сибир-
ской язвы, вирусных геморрагических лихорадок), в связи с отсутствием четких 
алгоритмов диагностики и эффективных   схем лечения и профилактики значи-
тельную опасность представляют новые и возвращающиеся инфекции [40]. Так 
же на первый план выходит угроза преднамеренного конструирования опас-
ных микроорганизмов и вирусов с использованием современных омиксных 
технологий и достижений синтетической биологии. В последние годы отмеча-
ется появление «атипичных» штаммов B. cereus, которые имеют функциональ-
ные генетические детерминанты, вызывающее заболевание, по клинической 
картине, тяжести течения и летальности сопоставимые с сибирской язвой. Но 
полногеномный анализ подтверждает принадлежность этих штаммов именно 
к B. cereus [34]. Нельзя исключить, что подобные штаммы могли быть результа-
том лабораторных генно-инженерных манипуляций [7]. 

При обсуждении биологических рисков крайне важно помнить о вероят-
ных угрозах, которые несут в себе биотехнологии двойного назначения.  [47]. 
Примерами подобных технологий являются  разработка методов, повышаю-
щих жизнестойкость биологических агентов в окружающей среде, формиро-
вание устойчивости возбудителей инфекций к существующим лекарствам 
(антибиотикам, противовирусным препаратам), генная инженерия, меняющая 
патогены таким образом, чтобы существующие средства профилактики были 
менее эффективными; наделение безвредных для человека микроорганизмов 
способностью вызывать заболевания; увеличение вирулентности и изменение 
способов передачи патогенов; повышение устойчивости патогенов к условиям 
окружающей среды; изменение участков генома, которые являются мишеня-
ми генодиагностических тестов. В качестве примера можно привести создание 
рекомбинантного штамма вируса оспы мышей с инсерцией гена интерлейки-
на ИЛ-4, что позволяет вирусу обходить иммунную защиту у животных, устой-
чивых к этому патогену; конструирование химерных структур, которые произ-
водят иммуносупрессорные белки вируса натуральной оспы; разработка ме-
тодов реконструкции генома вируса гриппа, вызвавшего пандемию 1918-1919 
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годов; генетические модификации вируса гриппа H5N1, дающие возможность 
его передачи млекопитающим [56].

Антропогенная нагрузка на природные сообщества влияет на локальные 
экосистемы разного уровня, изменение климата меняет пути и сроки мигра-
ции птиц и животных, создавая угрозу вспышек новых или возвращающихся 
инфекционных заболеваний [10, 13, 60, 61]. В 2016 г. ВОЗ опубликовала список 
приоритетных инфекций с неясным эпидемическим потенциалом, требующих 
изучения. В этот список вошли в основном вирусные лихорадки: ККГЛ, Эбола, 
Зика, Марбург [62]. Основными критериями для включения возбудителей в 
этот перечень была тяжесть заболевания, возможность передачи от человека 
человеку, текущий уровень смертности, наличие профилактических средств и 
эффективных схем лечения, готовность системы здравоохранения и потенци-
альное влияние на общество.

При разработке мер противодействия для отнесения микроорганизма к 
категории потенциального агента биотерроризма необходимо учитывать ряд 
специальных требований к ним [29]:

1) высокая поражающая способность, обеспечивающая значительное 
снижение работоспособности (инкапаситация) или летальность;

2) низкая инфицирующая доза, необходимая для заражения;
3) инкубационный (скрытый) период заболевания должен иметь пред-

сказуемую продолжительность;
4) должен вызывать заболевания, характеризующиеся широким распро-

странением;
5) в зависимости от цели, должен быть высокозаразным или обладать 

высокой токсичностью;
6) имеет возможность инфицирования различными путями, предпочти-

тельно через дыхательные пути (аспирационный путь);
7) отсутствие эффективных, доступных средств лечения и профилактики 

(иммунные сыворотки, вакцины, антибиотики);
8) сложность индикации и диагностики заболевания;
9) устойчивость микроорганизма в процессе производства, хранения и 

транспортировки;
10) стабильность и эффективность при распространении и применении, 

сохранение жизнеспособности и поражающих свойств.
Вместе с тем специалисты отмечали ряд особенностей использования 

патогенов для совершения террористического акта, делающих этот процесс 
достаточно сложным и зависящим от ряда факторов [8, 39]. Среди них:

- сложность получения высовирулентного штамма микроорганизма или 
вируса. Коллекции штаммов ПБА I-II групп патогенности во всех странах на-
ходятся в ограниченном числе специализированных учреждений и подлежат 
строгому учету и контролю; выделение природного высоковирулентного изо-
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лята требует наличия квалифицированных специалистов, лабораторного обо-
рудования для проведения работ и защиты работающего персонала;

- сложности при определении и соблюдении условий для осуществления 
биологической атаки, обусловленные местом, временем, состоянием атмос-
феры, движением воздушных потоков внутри зданий и сооружений;

- отсроченное появление симптоматики, обусловленное длительностью 
инкубационного периода, характерного для вызываемой инфекции. Так, при 
легочной форме сибирской язвы инкубационный период может составлять от 
2-3 недель до 2 месяцев, при туляремии – до 3 недель [43].  Отсроченность 
проявления эффекта снижает устрашающий эффект от биотеррористической 
атаки, поскольку в течение инкубационного периода люди могут активно пе-
ремещаться на большие расстояния и даже в другие страны, что может при-
вести к незапланированным эффектам, в то же время, подобная мобильность 
может помочь добиться большего поражающего эффекта, особенно в том слу-
чае, если в качестве поражающего эффекта используется патоген, способный 
передаваться от человека человеку; 

- некоторые возбудители, например, споровая форма Bacillus anthracis, 
обладают высокой устойчивостью к воздействию неблагоприятных факторов 
внешней среды, что позволяет им сохраняться в жизнеспособном виде десят-
ки лет и делает пораженную территорию непригодной для дальнейшего ис-
пользования [24]. 

Эпидемический очаг, возникший в результате биотеррористической ата-
ки, обладает рядом клинико-биологических особенностей [11]:

- возникновение опасных инфекционных заболеваний, нетипичных для 
данного географического региона;

- одновременное и масштабное заражение населения с формированием 
множественных очагов инфекции, обусловленное активацией различных ме-
ханизмов передачи возбудителя;

- существенная продолжительность заразного воздействия источников 
инфекции, вызванная вовлечением дополнительных путей распространения 
патогена в эпидемический процесс;

- сокращение длительности инкубационного периода до минимальных 
значений при заражении большими дозами возбудителя;

- выявление заболевания у иммунных лиц, обусловленное большой за-
ражающей дозой и/или механизмом заражения;

- наличие разнообразных клинических проявлений инфекции и несвоев-
ременное выявление и диагностика значительного количества тяжелых форм 
заболевания.

Для прогнозирования и моделирования реагирования на биотеррори-
стическую атаку успешно применяются Байесовские методы и сети, которые 
позволяют быстро оценить масштабы и время биологической атаки, а также 
спрогнозировать количество пострадавших и объемы медицинской помо-
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щи. Алгоритм What’s Strange About Recent Events (WSARE) выявляет аномаль-
ные закономерности на основе данных о времени, местоположении и группе 
риска, чтобы составить профиль риска вспышки [41].  Модели «доза-эффект» 
позволяют оценить размер и время воздействия возбудителя инфекции, пере-
дающейся воздушно-капельным путем, с использованием данных о людях, 
окружающей среде и патогенах для оценки риска заражения. 

В специализированных научных изданиях и в правовой сфере термин 
«биологическая безопасность» рассматривается достаточно широко [35], 
чаще всего с акцентом на медико-биологический компонент. Биологическая 
безопасность подразумевает непрерывную защиту населения от социально 
значимых и представляющих угрозу инфекционных заболеваний. Это опреде-
ление охватывает изучение влияния патогенов на организм человека, а также 
анализ вопросов профилактики и борьбы с инфекционными патологиями [15]. 
Однако на данный момент наблюдается трансформация взглядов на биологи-
ческую безопасность, и ее содержание перманентно расширяется, и форми-
руется комплексное понятие, включающее знания из разных областей наук: 
медицины, биологии, в том числе синтетической биологии, экологии, генной 
инженерии, сельского хозяйства, информатики и биоинформатики. В право-
вом аспекте регулирование в области биологической безопасности охватывает 
взаимоотношения, связанные с предупреждением распространения инфекци-
онных заболеваний, а также профилактикой аварий и/или диверсий на объ-
ектах, представляющих биологическую опасность [26, 17]. 

 За прошедшие три десятилетия зафиксировано более сотни подтверж-
денных фактов незаконного использования биологических агентов, из которых 
больше десятка классифицируются как террористические акты; подавляющее 
большинство таких попыток не увенчались успехом, и лишь в отдельных слу-
чаях это привело к жертвам среди гражданского населения [38]. Анализ об-
разцов, проведенный после биотеррористической атаки с использованием 
спор Bacillus anthracis в США в 2001 году, выявил, что во всех отправлениях 
содержался один из вариантов хорошо известного штамма B. anthracis Ames, 
применявшийся в экспериментальных работах в ряде лабораторий Велико-
британии, США, Канады и Израиля. Согласно информации Центра по контролю 
и профилактике заболеваний (CDC), высокое качество препарата и степень его 
очистки указывают на целенаправленное создание его в специализированной 
высокотехнологичной лаборатории, которые имеются только в крупных науч-
но-исследовательских центрах [51].

После 2001 года, когда Соединенные Штаты Америки стали объектом 
биотеррористической атаки с применением спор сибирской язвы, повлекшей 
за собой гибель людей и панику мирового масштаба, произошел перелом в 
осознании реальности угрозы биологического терроризма, его потенциально-
го размаха и вероятных последствий 
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Таким образом, вопрос о разработке технологий максимально быстрого 
обнаружения и идентификации патогенов стал одним из приоритетных для на-
циональной политики в области безопасности.   

6.2. Международные системы противодействия биотерроризму

При рассмотрении международного (глобального) реагирования на био-
террористические атаки следует учитывать политическую проблему, связан-
ную с отсутствием надёжных механизмов стимулирования международного 
сотрудничества в разработке новых биомедицинских контрмер.  Производи-
телям из стран с высоким уровнем дохода иногда приходится обращаться к 
странам с низким и средним уровнем дохода за биологическими образцами, 
необходимыми для исследований и разработок, но у стран с низким и сред-
ним уровнем дохода есть обоснованные опасения, что они могут не получить 
справедливую долю выгод от своего вклада, включая доступ к вакцинам, ле-
карствам и другим продуктам. Нагойский протокол, вступивший в силу в 92 
странах в 2010 году, был призван решить эту проблему путём создания эф-
фективной системы, обеспечивающей совместное использование выгод, по-
лученных в результате исследований, основанных на генетических ресурсах, 
которыми обмениваются страны [31]. Помимо демографических, социальных 
и экономических проблем, мир сталкивается с рядом организационных про-
блем, которые влияют на его способность противостоять угрозам, связанным с 
инфекционными заболеваниями. 

Глобальная система мониторинга, профилактики и реагирования на ин-
фекционные заболевания чрезвычайно сложна. Ключевыми элементами этой 
системы являются местные и национальные правительства, наднациональные 
правительственные организации (например Организация Объединенных На-
ций и ВОЗ), международные правовые соглашения (Международные меди-
ко-санитарные правила и Нагойский протокол), международные коалиции и 
альянсы, финансовые учреждения (Фонд экстренного финансирования панде-
мии) и неправительственные организации (например, Гави, Альянс по вакци-
нам, Красный Крест, «Врачи без границ») [30]. 

В условиях расширения спектра угроз биологического характера и повы-
шения, связанных с ними рисков, особое значение приобретает необходимость 
формирования комплексной системы обеспечения биологической безопасно-
сти. Данная система рассматривается как новая область правового регулиро-
вания как на международном, так и на национальном уровнях. Обращаясь к 
опыту двух последних крупных вспышек инфекционных заболеваний – лихо-
радке Эбола в Западной Африке в 2014-16 году и пандемии COVID-19, одним из 
наиболее очевидных фактов была неспособность остановить распространение 
инфекции, несмотря на меры, предпринимаемые правительствами всех стран. 
В сфере международного права и национального законодательства наблюда-
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ется серьезный недостаток в нормативно-правовом регулировании вопросов 
борьбы с пандемиями, такими как COVID-19. Действия национальных инсти-
тутов здравоохранения носили изолированный и несогласованный характер, 
в результате чего инфекция в течение нескольких месяцев распространилась 
по всему миру. Эти случаи наглядно показали дисбаланс между предполага-
емыми функциями ВОЗ и её реальной эффективностью в качестве куратора 
глобальной безопасности в сфере здравоохранения, а также более общие не-
достатки в глобальной системе здравоохранения [58]. В многочисленных от-
чётах о кризисе, составленных по итогам расследования, прямо говорится о 
необходимости создания в рамках ВОЗ нового Центра по обеспечению готов-
ности к чрезвычайным ситуациям в области здравоохранения и реагированию 
на них, чтобы организация могла эффективнее управлять рисками, связанны-
ми с эпидемиями [45]. В ответ на эти призывы в 2016 году ВОЗ учредила новую 
Программу по чрезвычайным ситуациям в области здравоохранения, чтобы 
оптимизировать свою деятельность в чрезвычайных ситуациях в области здра-
воохранения и улучшить внутреннюю координацию. Помимо улучшения взаи-
модействия, крайне важна организационная поддержка для финансирования 
исследований и разработок в области технологий, позволяющих бороться с 
инфекционными заболеваниями. Такую функцию в мировом масштабе выпол-
няет Коалиция за инновации в области обеспечения готовности к эпидемиям 
(CEPI), в принципе заполняет важный пробел, поддерживая разработку вакцин 
от заболеваний с эпидемическим потенциалом. Однако учитывая огромные 
риски, связанные с инфекционными заболеваниями, для здоровья людей и 
других форм социального и экономического благополучия, необходимы до-
полнительные ресурсы и активные реформы. Нынешняя глобальная система, 
которая формировалась постепенно, в некоторой степени спонтанно на протя-
жении более чем полувека, не отличается целостностью. Недостаточная коор-
динация между организациями, представляющими интересы заинтересован-
ных сторон, приводит к неэффективности и упущенным возможностям.

В сфере международного права вопрос биологической безопасности 
имеет давнюю историю. После Первой мировой войны, отмеченной фактами 
применения химического оружия, было предпринято несколько инициатив, 
чтобы остановить гонку химических вооружений и ограничить химическую 
войну, «Версальский договор» 1919, «Вашингтонский договор» (1922). Наибо-
лее успешными были переговоры в Женеве в 1925 году, завершившиеся под-
писанием «Протокола о запрещении применения на войне удушливых, ядови-
тых или других подобных газов и бактериологических средств войны», обычно 
называемого Женевским протоколом (1925). Это было первое международ-
ное соглашение, включавшее биологическое оружие в качестве отдельной ка-
тегории вооружений. Однако было запрещено только использование, а не раз-
работка или обладание химическим и биологическим оружием. Лишь в 1972 
году с принятием «Конвенции о запрещении разработки, производства и на-
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копления запасов бактериологического (биологического) и токсинного оружия 
и об их уничтожении» (широко известной как «Конвенция о биологическом 
оружии» или КБТО), была запрещена разработка, производство, хранение или 
иное приобретение или сохранение биологических агентов и токсинов, а так-
же связанного с ними биологического оружия или оборудования. Исключени-
ем является проведение исследований, направленных на улучшение эффек-
тивности средств специфической профилактики, включая использование ген-
но-модифицированных штаммов возбудителей инфекционных заболеваний, 
создание синтетических биологических токсинов, изучение устойчивости раз-
личных биологических аэрозолей и прочих продуктов и технологий двойного 
назначения. (КБТО, 1972) [6, 59].  На текущий момент КБТО подписана и рати-
фицирована 184 государствами. Соблюдение КБТО обеспечивается совокупно-
стью мер, в том числе ежегодными декларациями стран-участниц о деятель-
ности, связанной с патогенными биологическими агентами, а также шагами 
по укреплению национальных законодательств, касающихся запрета работ, не 
разрешенных конвенцией, и предотвращения нелегального экспорта опасных 
патогенов и токсинов. Очевидно, что при отсутствии эффективных контроль-
ных процедур принимаемые меры не могут в полной мере гарантировать со-
блюдение КБТО всеми государствами-участниками, что было отмечено в ходе 
7-й обзорной конференции государств – участников КБТО в 2011 году. 

Большим недостатком действующей системы является фокус внимания 
на государственных предприятиях, в то время как многие коммерческие орга-
низации в настоящее время являются лидерами в области разработки новых 
биотехнологий.  Также из области регулирования КБТО полностью исключены 
вопросы, касающихся биооружия нового поколения, разновидностью которо-
го, в том числе, является генетическое оружие [5]. 

Вопросы контроля за генно-модифицированными объектами и живы-
ми организмами рассмотрены в Конвенции о биологическом разнообразии, 
и Картахенском протоколе по биобезопасности [36]. Присоединение Россий-
ской Федерации к Картахенскому протоколу по биобезопасности согласно рас-
поряжению Правительства РФ № 1906-р от 28.08.2019 [35] планировалось на 
2023 г., однако в настоящее время в связи с осложнением международной по-
литической обстановки отложено на неопределенный срок. В 2016 году Сове-
том коллективной безопасности ОДКБ был одобрен документ, известный как 
Стратегия коллективной безопасности ОДКБ, рассчитанный на период до 2025 
года. Этот документ включает в себя положения, нацеленные на укрепление 
режима КБТО, и устанавливает цели для стран-участниц в части обеспечения 
прозрачности биологической деятельности за пределами их национальных 
границ [25]. 

КБТО была создана в первую очередь для борьбы с веществами, пред-
назначенными или способными оказать пагубное воздействие на противника. 
Последние тенденции и направления развития глобальных исследований и 
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разработок, а также продолжающаяся демократизация биотехнологий, в рам-
ках которой негосударственные субъекты приобретают биотехнологические 
возможности, побуждают к более широкой классификации биологических 
агентов и связанных с ними проблем международной безопасности. В сложив-
шихся условиях первостепенное значение приобретает укрепление и опера-
тивная адаптация действующего режима запрещения биологического оружия 
к изменяющимся реалиям [16]. 

Ответственность за риски, возникающие при использовании генетиче-
ских ресурсов, прописана в «Нагойском протоколе регулирования доступа к ге-
нетическим ресурсам…» (SCBD, 2011). Хотя в принципе этот документ не связан 
с биобезопасностью, он подразумевает, что сохраняется полная прослеживае-
мость того, когда и где определенный генетический ресурс (т. е. биологический 
материал или, в некоторых случаях, возможно, даже цифровая информация 
о последовательностях) был впервые доступен, а также того, как он впослед-
ствии использовался. Четкое указание идентификационных данных биологи-
ческого материала и обеспечение отслеживания также являются ключевым 
элементом управления биорисками. 

Одним из важных международно-правовых шагов по борьбе с биологи-
ческим терроризмом и противодействию ему должно стать определение био-
логического терроризма в международных правовых актах, что несомненно 
будет способствовать консолидации усилий мирового сообщества в направле-
нии его профилактики [5]. 

За рубежом в последние десятилетия развитие системы детекции ПБА 
происходит по двум направлениям: 

- неспецифическая индикация ПБА, когда возможно установить сам факт 
наличия потенциального патогена без определения видовой принадлежности;

- специфическая индикация (идентификация) микроорганизма.
Индикация ПБА ориентирована на выявление базовых биомолекул – бел-

ков, ДНК или конкретных продуктов жизнедеятельности (в т.ч. токсинов или 
их компонентов) микроорганизмов. Все оборудование для этих целей можно 
разделить на 2 группы. Первая – это стационарные, высокотехнологичные и 
чувствительные приборы, позволяющие проводить индикацию и идентифи-
кацию патогенов с высокой достоверностью и максимальной чувствительно-
стью. Сюда относятся секвенирование, масс-спектрометрия, хроматография, 
электрофорез и иммунохимические методы. Однако такие приборы требуют 
определенных условий для корректной работы и высоко квалифицированно-
го персонала и характеризуются высокой стоимостью. Поэтому важное место 
в современных разработках лабораторного оборудования приобретают про-
стые мобильные   устройства, пригодные для использования в полевых усло-
виях, в небольших мобильных лабораториях. Одним из наиболее простых и 
легко реализуемых в мобильных приборах является способ колориметриче-
ского анализа белка. В настоящее время этот метод реализован как в отече-
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ственных средствах для анализа проб из объектов окружающей среды (КСАП), 
так и в зарубежных аналогах – The Indipro Test Kits (Германия). 

Особое значение имеет дистанционный мониторинг окружающей сре-
ды, в режиме реального времени отслеживающий появление возможных за-
грязнителей, в том числе микробных аэрозолей и токсинов. Для такого мони-
торинга используют подход, сочетающий двойную детекцию, например, био-
лидары. Эти приборы основаны на совместном применении методов активной 
и пассивной лазерной локации и регистрации изменения электромагнитного 
излучения при наличии в воздухе бактериальных клеток или любых других аэ-
розолей, содержащих белковые молекулы в определенной концентрации [18].  

Для анализа продуктов метаболизма микроорганизмов, в первую оче-
редь токсинов, успешно применяют различные варианты биосенсоров. Био-
сенсоры – это аналитические устройства, которые объединяют физико-хими-
ческий преобразователь и элемент биораспознавания. Биосенсорные анали-
тические устройства прошли путь от простых детекторов, содержащих простые 
ферменты, такие как глюкозооксидаза, до сложных систем, в которых исполь-
зуются специально подготовленные молекулы биологического происхожде-
ния, наноматериалы и передовые технологии. Одной из разновидностей био-
сенсоров являются иммуносенсоры, в которых антитело играет роль элемента 
биораспознавания, а антиген – аналита. Также в качестве биосенсоров успеш-
но используют аптамеры, представляющие искусственные молекулы на осно-
ве полинуклеотидов, полидезоксинуклеотидов и др. [54].   В качестве успеш-
ных вариантов адаптации иммуносенсоров для анализа биологических аген-
тов, включая токсины, можно привести анализатор Raptor компании Research 
International (США), который представляет собой автоматическую портативную 
флуориметрическую систему для мониторинга до четырёх токсинов, вирусов, 
бактерий, спор, грибов и других разнообразных объектов.  Устройство Raptor 
может анализировать широкий класс биологических агентов, в зависимости от 
используемых реагентов. Токсины могут быть обнаружены с довольно низкими 
пределами обнаружения: до 0,1 нг/мл для стафилококкового энтеротоксина B, 
5 нг/мл для рицина и до 1 нг/мл для ботулинического токсина [46].  Измерение 
флуоресценции также использует другой иммуносенсор для анализа биологи-
ческих боевых агентов: Biosensor 220R от MSA (США). Этот иммуносенсор рабо-
тает автоматически и использует магнитные микросферы со специфическими 
антителами и флуоресцентную метку со специфическими антителами [49].  

Биоаэрозоли можно детектировать прямым путем, измеряя аэродинами-
ческий диаметр частиц, рассеянных в воздухе в режиме реального времени. 
Этот принцип реализован в спектрометре UV-APSТМ (TSI Inc., США) – ультрафи-
олетовом аэродинамическом анализаторе на основе двух гелий-неоновых ла-
зеров с длиной волны 633 нм. Биологическая природа анализируемых частиц 
устанавливается путем измерения эмиссионного флуоресцентного излучения 
в диапазоне 420-575 нм [37]. Серьезным недостатком подобных устройств 
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является получение ложноположительных результатов, связанных главным 
образом с тем, что воздух является сложной смесью и может содержать бел-
ковые контаминанты немикробной природы. Для устранения этого ограниче-
ния были внедрены комплексные подходы, опирающиеся на одновременное 
выявление белковых структур и маркеров их  метаболической активности по-
средством многоволновой спектроскопии, охватывающей ультрафиолетовый, 
видимый и ближний инфракрасный диапазоны (UV-VIS-NIR спектроскопия) 
[32]. Также при индикации и идентификации патогенов используются методы 
иммунохроматографии, флуориметрические методы определения концен-
трации ДНК, реакции хеми- и биолюминисценции. Создание сети автономно 
работающих станций для детекции патогенов является перспективной целью 
для многих стран мира, так, в США прообразом подобной системы стала про-
грамма BioWatch.  Необходимость длительной автономной работы приборов 
в автоматическом режиме с сохранением точности результатов исследований 
очерчивает рамки применяемых методов. При разработке автоматизиро-
ванных систем обнаружения патогенов критично учитывать целый ряд пара-
метров: скорость анализа, чувствительность и специфичность, возможность 
определения концентрации патогенов в воздухе в количественном выраже-
нии, экономические факторы (цена устройства, расходных материалов и об-
служивания), количество одновременно детектируемых патогенов, а также 
ассортимент доступных тест-систем [14, 33].

6.3. Противодействие угрозе биотерроризма в Российской Федерации

Правовой основой противодействия терроризму в Российской Федера-
ции являются Конституция Российской Федерации, а также ряд международ-
ных правовых актов, включая Конвенцию о запрещении химического и бакте-
риологического оружия [27].

Нормативно-правовая база по порядку обеспечения биологической без-
опасности в Российской Федерации представлена, прежде всего, Указом Пре-
зидента РФ от 11 марта 2019 г. № 97 «Об Основах государственной политики 
Российской Федерации в области обеспечения химической и биологической 
безопасности на период до 2025 года и дальнейшую перспективу» [36]. В Ука-
зе прописана государственная политика в области обеспечения химической 
и биологической безопасности, являющаяся частью системы государственно-
го управления в сфере национальной безопасности Российской Федерации и 
представляющая собой совокупность правовых, медико-биологических, сани-
тарно-эпидемиологических, ветеринарно-санитарных, фитосанитарных, адми-
нистративно-организационных, военных, финансовых, коммуникационных, 
информационных и других мер, направленных на защиту населения и окру-
жающей среды от негативного воздействия опасных химических и биологиче-
ских факторов, предотвращение химических и биологических угроз, создание 
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и развитие системы мониторинга химических и биологических рисков, а также 
на осуществление межгосударственного и международного сотрудничества в 
области химической и биологической безопасности. В Указе определены ос-
новные биологические угрозы: 

1) модификация свойств и форм патогенных биологических агентов, 
свойств их переносчиков, изменение мест обитания переносчиков в связи с 
изменением климата и в результате природных катастроф;

2) возможность преодоления микроорганизмами межвидовых барьеров 
в сочетании с возникающими под воздействием внешней среды изменениями 
генотипа и фенотипа организма человека, животных и растений;

3)  появление новых инфекций, вызываемых неизвестными патогенами, 
занос редких или ранее не встречавшихся на территории Российской Федера-
ции инфекционных и паразитарных заболеваний, возникновение и распро-
странение природно-очаговых инфекций, спонтанная зараженность возбуди-
телями инфекций, возврат исчезнувших инфекций;

4)  проектирование и создание патогенов с помощью технологий синте-
тической биологии;

5) нарушение нормальной микробиоты человека, сельскохозяйственных 
животных и растений, влекущее за собой возникновение заболеваний и их 
распространение;

6) отсутствие специфического иммунитета к отдельным инфекциям, 
управляемым с помощью средств специфической профилактики;

7) распространение антимикробной резистентности, рост эпидемиоло-
гической значимости условно-патогенных микроорганизмов, увеличение ча-
стоты заболеваний, вызываемых инфекциями, у лиц с иммунодефицитными 
состояниями, распространение инфекций, связанных с оказанием медицин-
ской помощи;

8)  аварии на объектах, на которых находятся источники биологической 
опасности и (или) проводятся работы с патогенными биологическими агента-
ми, а также диверсии и (или) террористические акты на этих объектах;

9) террористические акты, связанные с использованием опасных биоло-
гических веществ;

10) применение биологических и иных смежных технологий для разра-
ботки, производства и использования потенциально опасных биологических 
агентов в качестве биологического оружия в целях совершения диверсий и 
(или) террористических актов;

11) бесконтрольное осуществление опасной техногенной деятельности, 
в том числе с использованием генно-инженерных технологий и технологий 
синтетической биологии.

В числе первостепенных задач выделяется обширный перечень меро-
приятий, сфокусированных на улучшении и развитии государственной страте-
гии в сфере биологической безопасности на различных уровнях взаимодей-
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ствия, начиная от регионального и заканчивая межгосударственным. В данную 
сферу входит, прежде всего, оптимизация нормативно-правовой базы, регу-
лирующей трансграничное перемещение генетически модифицированных ор-
ганизмов, присоединение Российской Федерации к Картахенскому протоколу 
по биобезопасности, к Конвенции о биологическом разнообразии, к Нагойско-
му протоколу регулирования доступа к генетическим ресурсам и совместного 
использования на справедливой и равной основе выгод от их применения к 
Конвенции о биологическом разнообразии, а также к Нагойско-Куала-Лумпур-
скому дополнительному протоколу, к Картахенскому протоколу по биобезо-
пасности об ответственности и возмещении за ущерб [36]. 

Федеральный закон № 492-ФЗ от 30 декабря 2020 года «О биологической 
безопасности в Российской Федерации» устанавливает правовые рамки обе-
спечения биологической безопасности на территории РФ.

В законе прописан четкий понятийный аппарат, определяющий основы 
деятельности для обеспечения биобезопасности населения. В соответствии с 
п. 1 ст. 1, биологическая безопасность – состояние защищённости населения 
и окружающей среды от воздействия опасных биологических факторов, при 
котором обеспечивается допустимый уровень биологического риска [27]. В за-
коне № 492-ФЗ также даны правовые определения понятий «биологическая 
угроза», «биологический фактор», «биологический риск» и прописан ком-
плекс мер, направленных на защиту населения и охрану окружающей среды 
от воздействия опасных биологических факторов, на предотвращение биоло-
гических угроз (опасностей), создание и развитие системы мониторинга био-
логических рисков. Закон комплексно подходит к вопросу обеспечения биобе-
зопасности, затрагивая такие аспекты, как охрана здоровья и санитарно-эпи-
демиологическое благополучие населения, противодействие возникновению 
биологических угроз, а также ликвидацию последствий воздействия опасных 
биологических факторов, защита животных и растений, охрана окружающей 
среды. 

Таким образом, законодательные акты, принятые или пересмотренные 
в последнее время в Российской Федерации, охватывают практически полный 
спектр вопросов, связанных с биобезопасностью [26].

На данный момент в Российской Федерации на государственном уров-
не внедрена система сбора данных эпидемического и эпидемиологического 
характера, использование которых направлено на решение широкого спектра 
задач, связанных с общим мониторингом инфекционных заболеваний [20, 
21]. Оценивая организацию национальной системы биобезопасности, следует 
подчеркнуть, что функционирующие в РФ на сегодняшний день системы мони-
торинга биологических угроз в целом характеризуются высоким уровнем раз-
вития и эффективности. Однако пока не до конца устранены проблемы ведом-
ственной разобщенности на местах, что требует рассмотрения этого вопроса и 
принятие соответствующих мер [3]. 
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Важную роль в системе мониторинга биологических угроз играют научно-
исследовательские институты Роспотребнадзора и Министерства Здравоохра-
нения, в том числе сеть противочумных институтов и противочумных станций. 
В настоящее время в стране, в соответствии с приказом Роспотребнадзора от 
01.12.2017 №1116 «О совершенствовании системы мониторинга, лаборатор-
ной диагностики инфекционных и паразитарных болезней и индикации ПБА в 
Российской Федерации», сформирована развитая, иерархически согласованная 
сеть, состоящая из Центров индикации возбудителей инфекционных болезней 
I-II групп патогенности и обеспечения противоэпидемической готовности, соз-
данных на базе противочумных учреждений, Опорных баз Центров, созданных 
на базе ФБУЗ «Центр гигиены и эпидемиологии», научно-методических центров 
по мониторингу за возбудителями инфекционных и паразитарных болезней II-
IV групп патогенности с прикрепленными субъектами Российской Федерации. 

Постоянно нарастающая угроза бактериологического терроризма ставит 
перед государствами ряд первостепенных задач, требующих максимально бы-
строго и эффективного решения [19]: 

- укрепление существующей лабораторной инфраструктуры для выявле-
ния и идентификации патогенных микроорганизмов и вирусов, в особенности 
возбудителей опасных и особо опасных инфекций, внедрение передовых ме-
тодов индикации;

- совершенствование системы подготовки специалистов, обладающих 
навыками работы с микроорганизмами I-II групп патогенности, и владеющих 
передовыми диагностическими технологиями, которые могут в случае необхо-
димости работать в условиях чрезвычайных ситуаций и/или в очагах эпидемий;

- непрерывное развитие технологий ускоренного создания новых вакцин 
против потенциально опасных биологических агентов, разработка и апроба-
ция новых методик массовой иммунизации населения, создание новых эф-
фективных антимикробных и антивирусных препаратов, включая терапевтиче-
ские средства на основе специфических антител;

- постоянное совершенствование оснащения специальных противоэпи-
демических бригад (СПЭБ) всем необходимым для работы в очагах биологиче-
ского поражения. 

В качестве ответа на вызовы современных биологических угроз в Россий-
ской Федерации реализуется стратегический проект «Санитарный щит страны 
– безопасность для здоровья (предупреждение, выявление, реагирование)», 
направленный на формирование устойчивой системы защиты населения от 
биологических и санитарно-эпидемиологических угроз [23]. Цель проекта – 
создать эффективный барьер для эпидемических угроз на основе трехуровне-
вой системы контроля: внутри страны, в ближнем и дальнем зарубежье. Про-
ект базируется на внедрении последних достижений в области молекулярно-
генетических технологий, лабораторной диагностики, цифровизации, комму-
никаций и включает четыре основных блока [2]:
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- защита от угроз безопасности здоровью 24/7;
- лабораторная инфраструктура XXI в.;
- разработка тест-систем для выявления новых инфекционных болезней 

за четыре дня, вакцин – за четыре месяца;
- новая модель санитарно-эпидемиологического поведения.
В рамках реализации данного направления специалистами Федеральной 

службы по надзору в сфере защиты прав потребителей и благополучия челове-
ка разработана и с 2022 года внедрена в практику Автоматизированная систе-
ма оценки рисков, связанных с завозом опасных инфекционных болезней (АИС 
«Периметр») во всех санитарно-карантинных пунктах (СКП) страны [19].  Эта ра-
бота выполняется в рамках федеральной целевой программы (ФЦП) «Санитар-
ный Щит» и направлена на существенное повышение эффективности и стандар-
тизацию всех процедур, направленных на минимизацию рисков ввоза и даль-
нейшего распространения опасных инфекционных заболеваний из-за границы. 
Помимо санитарно-эпидемиологического контроля границ Российской Феде-
рации, АИС «Периметр» позволяет в режиме реального времени получать и ис-
пользовать информацию о текущей эпидемиологической обстановке в странах 
мира, а также отслеживать ситуацию на федеральном уровне и принимать обо-
снованные решения о необходимости проведения комплекса мероприятий в 
рамках осуществления санитарно-карантинного контроля. Кроме того, функци-
онал системы способствует оптимизации работы специалистов по выполнению 
стандартных операционных действий, значительно снижая объемы рутинных 
процедур, позволяя сконцентрировать внимание на осуществлении профилак-
тических мероприятий. [28]. В рамках реализации проекта «Санитарный щит» в 
18 научно-исследовательских организациях Роспотребнадзора функционируют 
46 Референс-Центров по мониторингу за возбудителями инфекций, что явля-
ется основой многоуровневой системы борьбы с эпидемиологическими угро-
зами и рисками [23]. На базе научно-исследовательских и практических орга-
низаций Роспотребнадзора оборудованы 54 центра секвенирования, ставших 
базой для внедрения и развития парадигмы геномного эпидемиологического 
надзора. Для реализации трёхуровневой международная системы противоэпи-
демической защиты с участием НИО Роспотребнадзора созданы научно-иссле-
довательские центры в Венесуэлле, Вьетнаме, Гвинее, Конго. 

Заключение

Следует признать, что проблема биологической безопасности не ограни-
чивается рамками одного государства, являясь важным вопросом для мирового 
сообщества в целом. Текущая геополитическая и демографическая ситуация в 
мире, также развитие генетической инженерии и системной биологии позво-
ляют считать биологический терроризм одной из основных угроз человеческой 
цивилизации на данном этапе. Существующие системы надзора за особо опас-
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ными патогенами бактериальной и вирусной природы в значительной мере 
устарели и не учитывают реалии сегодняшнего дня, в том числе риски новых и 
возвращающихся инфекций. Тем не менее, несмотря на существующие слож-
ности в международных отношениях, требуется настойчиво искать возможности 
для сближения и расширения взаимодействия со всеми государствами. Перво-
степенное значение имеет обновление и практическое применение междуна-
родных договоров, направленных на недопущение использования оружия, спо-
собного нанести массовый урон. Однако уже случившиеся акты биотерроризма 
выводят на первый план развитие систем раннего обнаружения патогенов. В 
Российской Федерации существует развитая нормативно-правовая база, охва-
тывающая значительный спектр вопросов, связанных с биобезопасностью, но 
требуется дальнейшая работа по созданию единой межведомственной струк-
туры. Особая роль для реализации этого направления в Российской Федерации 
отводится реализации стратегического проекта «Санитарный щит страны – без-
опасность для здоровья (предупреждение, выявление, реагирование)», направ-
ленного на формирование устойчивой системы защиты населения от биологи-
ческих и санитарно-эпидемиологических угроз.
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Глава 7. COVID-19 КАК ЗЕРКАЛО МИРОВОЙ 
СИСТЕМЫ РЕАГИРОВАНИЯ НА ИНФЕКЦИИ
7.1. Пандемия COVID-19 

Проблема возникновения эпидемий и пандемий инфекционных заболе-
ваний и разработка мер по их предотвращению никогда не потеряют свою ак-
туальность [1]. Рубеж 2019-2020 гг. вошел в историю как период чрезвычайной 
ситуации, представляющей угрозу национальной и международной безопас-
ности, обусловленной появлением новой респираторной болезни и её стреми-
тельным распространением по всему миру [2].

Первый случай новой респираторной инфекционной болезни неизвест-
ной этиологии был зарегистрирован 17 ноября 2019 г. у мужчины 55 лет в г. 
Ухань провинции Хубей Китайской Народной Республики (КНР). В конце дека-
бря 2019 года на территории КНР было выявлено 267 человек с этим заболе-
ванием и 31 декабря 2019 года Китайская народная республика (КНР) проин-
формировала Всемирную организацию здравоохранения (ВОЗ) о появлении 
на своей территории случаев этой инфекционной болезни [3,4].

В начале января 2020 года был установлен возбудитель новой болезни 
и проведена его классификация. Им оказался ранее неописанный вирус из се-
мейства коронавирусов, который был назван SARS-CoV-2 (второй коронавирус 
тяжёлого острого респираторного синдрома). Несмотря на беспрецедентные 
меры, предпринятые Китаем для борьбы с распространением данного вируса, 
к концу января случаи заражения начали фиксироваться в различных странах, 
преимущественно в Европе и США. Это привело к объявлению чрезвычай-
ной ситуации в области общественного здравоохранения на международном 
уровне, о чём было сообщено Всемирной организацией здравоохранения 30 
января 2020 года [4, 7-10].

11 февраля 2020 года ВОЗ присвоила этой болезни официальное назва-
ние COronaVIrus Disease 2019 (COVID-19). Быстрое распространение болезни 
по всему миру, сопровождаемое значительным числом смертей и ущербом 
здоровью людей, стало причиной объявления 11 марта 2020 года генераль-
ным директором Всемирной организации здравоохранения о начале панде-
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мии COVID-19. Эта инфекция имеет воздушно-капельный механизм передачи, 
отличается длительным инкубационным периодом и высокой плотностью на-
селения в регионах, где она имела наибольшее распространение [2].

Пандемия оказала глубокое воздействие на общество, затронув здоро-
вье миллионов и вызвав глобальные экономические и социальные изменения. 
Важно отметить, что миграционная активность населения в зонах с высоким 
уровнем заболеваемости способствовала быстрому распространению вируса.

На территории стран Европейского союза (ЕС) первые случаи COVID-19 
были выявлены уже в конце января 2020 года. Практически одновременно 
были зафиксированы заносные случаи COVID-19 в Франции, Германии, Фин-
ляндии, а также в России [12]. Вслед за этим было отмечено появление и стре-
мительный рост числа случаев новой коронавирусной инфекции в Италии, где 
в течение марта 2020 года зарегистрировали 62 % случаев COVID-19 от общего 
числа инфицированных в Европе. В начале апреля 2020 года в Испании реги-
стрировали 21 % случаев от всех зарегистрированных в Европейском регионе, 
в Италии – 20 %, в Германии – 15 %, во Франции – 11 % случаев. [13]. С сере-
дины марта 2020 года рост числа инфицированных в европейских странах уже 
не был связан с заносом инфекции из КНР. В связи с тем, что на территории 
ЕС число зарегистрированных случаев заболевания и смерти от новой инфек-
ции превысило совокупное количество инфицированных и умерших в мире 
(кроме КНР), 13 марта 2020 года ВОЗ объявила Европу эпицентром пандемии 
COVID-19. 

Ключевыми факторами, способствующими быстрому распространению 
нового коронавируса в мире, очевидно, явились урбанизация и рост уровня 
международной миграции, отмеченные в течение последних двух десятиле-
тий. Применяемые ранее противоэпидемические меры, в период распростра-
нения MERS и SARS оказались малоэффективными для борьбы с распростра-
нением SARS-CoV-2 и были необходимы более решительные действия [14]. 
Кроме того, стало известно, что SARS-CoV-2 обладает более высокой контагиоз-
ностью и вирулентностью, чем другие коронавирусы, а источником инфекции 
при COVID-19 могут служить инфицированные на ранней стадии заболевания, 
в том числе бессимптомные [15, 16], поэтому изоляция пациентов с симпто-
мами является относительно малоэффективной мерой предотвращения пере-
дачи вируса [14,17]. 

7.2. Стратегии реагирования на появление COVID-19 за рубежом и в 
Российской Федерации

Основываясь на опыте борьбы с различными эпидемиями и пандеми-
ями, учитывая ряд особенностей возбудителя нового коронавируса и инфра-
структуру здравоохранения каждой страны, в отдельных государствах были 
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адаптированы или разработаны собственные стратегии борьбы с распростра-
нением COVID-19. 

Основными проблемами были: задержка реализации противоэпидеми-
ческих мер; их недостаточная строгость; неэффективность контроля за испол-
нением рекомендуемых мероприятий. Так, в течение трех недель после реги-
страции первых случаев пневмонии неясного генеза у жителей города Ухань 
Китайской Народной Республики властями не были инициированы необхо-
димые профилактические и противоэпидемические меры. В результате тради-
ционного массового банкета в одном из городских районов SARS-CoV-2 было 
инфицировано более половины присутствующих (28 тыс. человек из 40 тыс.), а 
560 человек позже скончались от COVID-19. Более того, за несколько дней до 
введения карантина на территории Ухани более 5 млн человек выехали за его 
пределы для участия в традиционном Весеннем фестивале, что привело к мас-
совому распространению возбудителя новой инфекции на территории других 
провинций КНР и за границу. 

С 23 января 2020 года на территории провинции Хубей, в Пекине и Шан-
хае был введен «локдаун» – режим строгой самоизоляции (с запретом поки-
дать жилье чаще чем 1 раз в 2 дня и не более чем на 30 мин), запрет на про-
ведение массовых мероприятий, въезд и выезд автомобилей в карантинную 
зону и за ее границы. Местоположения жителей отслеживались по средствам 
мобильных приложений [18-20]. В городах КНР, в которых подобные меры 
были приняты, заранее (в первую неделю) регистрировали на треть меньше 
случаев COVID-19, чем в местностях, где мероприятия вводили позже [21]. По 
данным ряда исследователей (Китай, Италии, США), введение карантина в Уха-
не незначительно повлиял на эпидситуацию на территории материкового Ки-
тая (замедлил распространение вируса на 3-5 дней), однако показал свою вы-
сокую эффективность в международном масштабе – экспорт случаев COVID-19 
сократился почти на 80 % [22]. 

Использование «китайской» стратегии в других странах оказалось слож-
ной задачей, так как введенный на территории КНР «локдаун» превзошёл по 
строгости «классические» карантинные мероприятия [19].

Стабилизации эпидемической ситуации в короткие сроки добились в 
Сингапуре, Тайвани, Гонконге и Южной Корее за счет организации массово-
го тестирования, выявления и своевременной изоляции инфицированных и 
введения карантина для контактных лиц. Сразу после появления информации 
о выявлении случаев неизвестного заболевания в Ухани в аэропортах Синга-
пура была организована дистанционная термометрия, а путешественникам, 
прибывшим из КНР, рекомендован режим самоизоляции. По мере ухудшения 
эпидемической ситуации в мире власти Сингапура поощряли самоизоляцию 
граждан выплатами пособий (100 $ в сутки), контролировали строгость исполь-
зования средств индивидуальной защиты (масок и перчаток) и социального 
дистанцирования [23]. Кроме того, использование средств индивидуальной 
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защиты стало обязательным в медицинских учреждениях, организована со-
ртировка пациентов с признаками респираторного заболевания и/или пнев-
монией в отдельные госпитали, наложены ограничения на передвижения па-
циентов и медицинских работников между медицинскими организациями. 
Все пациенты, обращающиеся с жалобами, не исключающими COVID-19, под-
вергались тестированию [18, 24].

В Тайвани, Гонконге и Южной Корее также вводился режим самоизоля-
ции, был введен запрет на проведение массовых мероприятий и ограничения 
на трансграничные поездки. За счет увеличения охвата тестированием (до 18 
тысяч исследований в сутки) инфицированных SARS-CоV-2 своевременно вы-
являли и изолировали. Контактных определяли при помощи систем видеона-
блюдения и отслеживания транзакций по кредитным картам [18]. 

Страны Европы – Италия, Испания, Великобритания, Франция и т.д. 
оказались наиболее пострадавшими в период заноса и распространения 
COVID-19 на своих территориях ввиду позднего введения карантинных мер. В 
Италии SARS-CoV-2 циркулировал как минимум месяц до официальной реги-
страции первых случаев новой коронавирусной инфекции [25]. Молниеносное 
увеличение числа пациентов с диагнозом «пневмония», значительная часть 
которых находилась в критическом состоянии, привело к колоссальной пере-
грузке системы здравоохранения Италии. Несмотря на нарастающую угрозу, 
социальные ограничительные мероприятия ввели с существенной задержкой. 
Был наложен запрет на мероприятия, сопровождающиеся массовым скопле-
нием людей, однако запрета на поездки по стране и за ее пределы, а также на 
работу предприятий общественного питания (бары/рестораны) не вводили до 
10 марта, когда объявили общенациональный локдаун. Еще один факт, спо-
собствующий распространению вируса в Италии – несогласованность в орга-
низации противоэпидемических мер в связи с децентрализованной системой 
здравоохранения.

Несвоевременная реакция на эпидситуацию в мире привела к взрывно-
му росту числа больных в Испании, Франции и Великобритании. Проведение 
матчей Лиги чемпионов в Бергамо, Милане, Валенсии и Ливерпуле, ряда дру-
гих спортивных и политических мероприятий, конференций и массовой де-
монстрации, приуроченной к празднованию Международного женского дня, 
привело к дестабилизации эпидемиологической ситуации по COVID-19. Закры-
тие образовательных учреждений в Мадриде привело к скоплению людей в 
барах, ресторанах, парках и на пляжах [26].

Несогласованность и позднее введение ограничительных мероприятий 
привели к резкому всплеску числа случаев новой коронавирусной инфекции в 
Испании еще до введения карантина, а снижение числа случаев заболевания 
COVID-19 зафиксировано лишь через 6-8 недель от его начала. 

Для снятия нагрузки на государственную систему здравоохранения Испа-
нии, улучшения качества оказываемой помощи и увеличения числа пациентов, 



XXI ВЕК. ИНФЕКЦИОННЫЕ БОЛЕЗНИ (эпидемиология, эволюция, меры противодействия)

–  254  –

получивших медицинскую помощь, прибегли к переводу под государственный 
контроль частных медицинских учреждений с перепрофилированием их для 
оказания помощи пациентам с COVID-19. 

Ввиду нехватки тест-систем для выявления SARS-CoV-2, специфическую 
диагностику решено было проводить только пациентам, нуждающимся в го-
спитализации, находящимся в тяжелом состоянии, а также медицинским ра-
ботникам, работающим в специализированных отделениях. 

Власти Великобритании избрали стратегию «пассивной защиты», или 
«коллективного иммунитета», реализовать которую пытались за счет форми-
рования иммунной прослойки в популяции за счет заражения лиц, не входя-
щих в группу риска (иммунокомпроментированные лица, с сопутствующей па-
тологией и пожилые), а режим самоизоляции был официально рекомендован 
для лиц пожилого возраста. Это повлекло за собой увеличение числа случаев 
новой инфекции, тяжелых форм COVID-19 и рост летальности [27].

Ограничительные меры в Германии также вводились постепенно. С на-
чала регистрации случаев новой коронавирусной инфекции пациентам с сим-
птомами рекомендовали самоизолироваться, что не повлияло на продолжаю-
щийся рост числа больных COVID-19 [28-30]. Следующей мерой явилось отме-
на всех массовых мероприятий, закрытие мест возможного скопления людей, 
школ и университетов [31]. Однако только массовое тестирование населения, 
строгие социальные ограничения в виде закрытия границ и социального дис-
танцирования привели к стабилизации эпидемической ситуации COVID-19 в 
Германии [32].

Отсутствие координации и согласованности во введении профилактиче-
ских и противоэпидемических мер, неоднозначная позиция президента США 
(Д. Трампа) и расхождение информации о COVID-19 из ведущих учреждений 
здравоохранения и науки штатов привели к усугублению эпидемической ситу-
ации. Только лишь 17 марта в большинстве штатов и округов был введен режим 
самоизоляции, однако строгость данных мер на каждой конкретной террито-
рии определялась индивидуально – от строгого карантина в одних регионах 
до введения только комендантского часа в других [33]. Однако несмотря на 
отсутствие жестких ограничительных мероприятий, особое внимание уделя-
лось социальному дистанцированию и самоизоляции [26]. Кроме того, систе-
ма здравоохранения США столкнулась с нехваткой специфических тест-систем, 
средств индивидуальной защиты, ограничением доступности оборудования 
для поддержания витальных функций, что несомненно привело к росту числа 
инфицированных, тяжелых форм и летальных случаев.

В Российской Федерации с начала вспышки COVID-19 в Китае был взят 
курс на реализацию стратегии «опережающего реагирования». Данная стра-
тегия включала в себя мониторинг эпидемиологической ситуации, который 
стартовал уже 31 декабря 2019 года. В связи с ухудшением глобальной эпиде-
миологической ситуации в России начали вводиться различные ограничения 
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на въезд, включая полное прекращение выдачи виз для иностранных граж-
дан. Эти действия помогли замедлить рост числа заболевших, прибывших из 
других стран.

Кроме того, для предотвращения распространения вируса внутри стра-
ны были введены дополнительные меры, такие как масочный режим, пери-
од «нерабочих дней», режим самоизоляции, а также запрет на массовые ме-
роприятия. Переход на дистанционное обучение и работу также стал частью 
стратегии реагирования. Все эти меры были реализованы поэтапно, с учетом 
развития эпидемической ситуации в различных регионах России [2, 66].

Одним из ключевых аспектов в борьбе с распространением COVID-19 ста-
ло оперативное создание отечественных средств диагностики. Это подразуме-
вало не только их разработку, но и массовое производство для обеспечения 
необходимого объема исследований, а также расширение сети лабораторий.

Вскоре после публикации первой нуклеотидной последовательности 
нового коронавируса специалисты Государственного научного центра вирусо-
логии и биотехнологии «Вектор», входящего в структуру Роспотребнадзора, 
разработали два диагностических комплекта всего за одну неделю. К январю 
уже началась их поставка в лаборатории Роспотребнадзора, где проводились 
исследования образцов от пациентов с подозрением на COVID-19.

Следующей важнейшей задачей стало обучение специалистов для эф-
фективной работы в условиях угрозы распространения новой инфекции. Это 
включало разработку и отработку четких инструкций для медицинских ра-
ботников, оказывающих помощь пациентам с подозрением на COVID-19, и 
сотрудникам лабораторий, работающих с клиническим материалом от лиц с 
подозрением на новую инфекцию. Важными аспектами этого процесса были 
соблюдение норм инфекционной безопасности и реализация мероприятий, 
направленных на предотвращение внутрибольничного и внутрилабораторно-
го распространения инфекции [34].

 В Российской Федерации были реализованы профилактические и проти-
воэпидемические меры, основанные на проактивном «опережающем» подхо-
де к реагированию, что позволило контролировать распространения COVID-19. 
Благодаря этому удалось создать так называемое «окно возможностей», кото-
рое дало шанс для оптимизации работы медицинской инфраструктуры. Это, в 
свою очередь, способствовало организации надлежащего медицинского об-
служивания для населения и обеспечению целенаправленной защиты наибо-
лее уязвимых групп [33].

В условиях отсутствия специфических методов профилактики и лечения  
противоэпидемические мероприятия, направленные на ограничение рас-
пространения новой инфекции, становятся особенно актуальными. Главным 
аспектом их эффективности является предотвращение заноса инфекции в здо-
ровую популяцию.
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К числу таких мероприятий относится введение карантина для людей, 
прибывающих из регионов с неблагоприятной эпидемиологической ситуаци-
ей. Это включает в себя 14-дневную самоизоляцию и медицинское наблюде-
ние за данными лицами. Кроме того, важными мерами являются: использова-
ние средств индивидуальной защиты и соблюдение социального дистанциро-
вания, что также способствует снижению риска распространения инфекции (в 
т.ч. отмена массовых мероприятий, переход на дистанционный режим работы 
и учебы); своевременное выявление инфицированных лиц, реализуемое за 
счет массового скрининга подозрительных/контактных лиц с последующим 
разобщением больных и здоровых лиц; социально-экономические ограниче-
ния – закрытие общественных мест, предприятий общепита, торгово-развле-
кательных площадок, спорт-клубов и т.д; оптимизация алгоритмов оказания 
медицинской помощи пациентам с COVID-19 и другими неинфекционными 
патологиями (в т.ч. плановая медпомощь). 

7.3. Принципы организации лабораторной диагностики COVID-19 
за рубежом и в Российской Федерации

В разных странах подходы к исследованиям, направленным на диагно-
стику новой коронавирусной инфекции, отличались. Некоторые государства 
применяли сплошной лабораторный скрининг, охватывающий широкие слои 
населения, в то время как другие предпочитали выборочный метод. Послед-
ний предполагал тестирование лиц с подозрением на заболевание или лиц из 
групп риска.

Подход Южной Кореи к тестированию на новый коронавирус показал 
свою высокую эффективность благодаря внедрению системы «квазислучай-
ного массового тестирования». В рамках этого подхода была организована 
обширная сеть мобильных центров, где граждане могли пройти бесплатное 
тестирование с использованием метода ПЦР.

Для осуществления тестирования применялись мобильные скрининго-
вые лаборатории, которые делились на два типа. Первые – диагностические 
кабины, известные как «Walk-thru», которые позволяли людям проходить те-
стирование, не выходя из своего автомобиля. Вторые – с использованием спе-
циальных пунктов «drive-through», где также можно было сдать образцы, не 
покидая автомобиль [35, 36].

В Китае была успешно реализована стратегия массового тестирования 
населения. Процедура отбора проб охватывала не только лиц с симптомами 
заболевания, не исключающими новую коронавирусную инфекцию, но и всех, 
кто мог быть подвержен риску заражения, даже в минимальной степени. 

Проводимые ПЦР-тесты повторялись через каждые два-три дня, что по-
зволяло контролировать ситуацию вплоть до завершения двухнедельного ин-
кубационного периода. 
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Помимо ПЦР-методов, в стране также были протестированы и получили 
одобрение несколько экспресс-тестов, предназначенных для выявления анти-
тел IgM и IgG к коронавирусу в образцах крови. Это расширило возможности 
диагностики и мониторинга инфекции среди населения [37, 38].

Система здравоохранения Германии была подготовлена к масштабному 
лабораторному скринингу на COVID-19, и всех лиц с симптомами, которые мог-
ли свидетельствовать о наличии вируса, обследовали методом ПЦР. 

Для повышения эффективности и снижения затрат на диагностику при-
менялись методы группового тестирования. Суть такого подхода заключалась 
в том, что образцы мазков от десяти человек исследовались одновременно в 
одном анализе. При получении положительного результата проводился инди-
видуальный тест для каждого из участников группы [39, 40].

В начале пандемии COVID-19 (февраль 2020 года) в Соединенных Штатах 
Америки ПЦР-тестирование проводили тем, кто прибыл из города Ухань, или 
лицам, имевшим прямой контакт с зараженными. Однако в марте того же года 
произошли изменения в критериях для тестирования и анализы на SARS-CoV-2 
начали проводить всем пациентам, находящимся в стационаре, медикам, лю-
дям старше 65 лет, а также лицам с симптомами заболевания и заболевшим 
легкой формой. При этом граждане без симптомов тестированию не подвер-
гались [35]. Таким образом, низкий уровень охвата тестированием, задержка 
с началом массовой диагностики вместе с недостаточными мерами по борьбе 
с эпидемией и профилактике способствовали тому, что США вышли на первое 
место в мире по количеству случаев заболеваний и летальности от COVID-19.

В Великобритании, которая изначально следовала по пути формирова-
ния «коллективного иммунитета», наблюдались низкие объемы тестирования. 
Тесты проводились лишь пациентам, находившимся в тяжелом состоянии – с 
пневмониями, острым респираторным дистресс-синдром, а также с симпто-
мами поражения респираторного тракта, нуждающимся в стационарном ле-
чении. Дополнительно диагностика проводилась в случае вспышек COVID-19 в 
специализированных и медицинских учреждениях.

В апреле 2020 года был выделен перечень приоритетных профессий 
представители, которых имели возможность пройти тестирование в первую 
очередь при наличии соответствующих симптомов. В этот список вошли со-
трудники служб экстренной помощи, медицинские работники, полицейские и 
социальные работники. Остальные граждане могли рассчитывать на диагно-
стику только во вторую очередь.

В начале пандемии во Франции лабораторные исследования на COVID-19 
проводились исключительно для представителей определённых групп риска. 
Это касалось, в первую очередь, госпитализированных пациентов с подозре-
нием на новую коронавирусную инфекцию, медицинских работников, а также 
людей, имеющих серьезные сопутствующие заболевания, и беременных жен-
щин. 
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Только к середине мая 2020 года произошли изменения в этих подходах. 
Список критериев для тестирования был значительно расширен, что позволи-
ло проводить обследование на SARS-CoV-2 для всех лиц, у которых возникли 
подозрения на COVID-19, а также тех, кто имел контакт с инфицированными 
[41].

В Италии на начальном этапе тестирование на COVID-19 осуществлялось 
ограниченно. Его проводили только для пациентов, страдающих от серьезных 
респираторных заболеваний, а также для тех, у кого наблюдались симпто-
мы, потенциально указывающие на наличие вируса. Кроме того, тесты про-
водились для лиц, вернувшихся из зон с высоким уровнем заболеваемости 
или имевших контакт с инфицированными. Такой подход не обеспечил необ-
ходимую оперативность в принятии мер по контролю за распространением 
COVID-19, что негативно сказалось на ситуации в стране.

Следовательно, подход к борьбе с коронавирусом, который основывал-
ся на выборочной диагностике, продемонстрировал меньшую эффективность. 
В отличие от него, массовое тестирование в сочетании с комплексом строгих 
мер противодействия эпидемии способствовало улучшению эпидемиологиче-
ской обстановки. Это подчеркивает важность широкомасштабной диагностики 
и строгих профилактических мероприятий в борьбе с инфекцией.

7.4. Организация молекулярно-генетического мониторинга геновариантов 
коронавируса SARS-CoV-2 в Российской Федерации

В год начала пандемии COVID-19 каких-либо существенных мутаций дан-
ного вируса возбудителя данной инфекции не зафиксировали. Впоследствии 
интенсивность развития эпидемического процесса новой инфекции в мире 
была обусловлена последовательным вовлечением в эпидемический про-
цесс различных групп восприимчивого населения с отличающимся иммунным 
статусом, сопровождалось генетической изменчивостью вируса SARS-  СoV-2, 
и формированию его новых вариантов. Вероятно, уникальные генетические 
свойства SARS-CoV-2, характеризующиеся высокой изменчивостью, являются 
одной из причин пандемического распространения новой коронавирусной ин-
фекции [42]. 

С целью оптимизации глобального мониторинга и принятия своевремен-
ных противоэпидемических мер эксперты ВОЗ с 2020 года выделяли следую-
щие группы штаммов SARS-СoV-2 в структуре циркулирующих геновариантов 
вируса: 1) вызывающие беспокойство (VOC): Alfa B.1.1.7 «Великобритания»; 
Beta B.1.1351 «ЮАР»; Gamma В.1.1.248 «Бразилия»; Delta B.1.617.2 «Индия»; 
Omicron В.1.1.529; 2) вызывающие интерес (VOI): Lambda C.37 «Перу»; 3) тре-
бующие мониторинга и дальнейшего изучения (Alerts for Further Monitoring): 
B.1.427, B.1.429, R.1, B.1.466.2, B.1.621,B.1.621.1, B.1.1.318, B.1.1.519, C.36.3, 
C.36.3.1, B.1.214.2, B.1.1.523, B.1.619, B.1.619.1, B.1.620); 4) «прочие» штаммы 
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SARS-CoV-2, не относящиеся к вышеупомянутым группам – Eta B.1.525; Iota 
B.1.526 «США»; Kappa B.1.617.1 «Индия»; Кластер 5. 

На ранних стадиях пандемии в России начали проводить генетические 
исследования, направленные на анализ циркуляции геномных вариантов 
SARS-CoV-2. Эти исследования играют ключевую роль в эпидемиологическом 
мониторинге, позволяя оценить уровень контагиозности, вирулентности и ан-
тигенные свойства новых штаммов вируса. 

Таким образом, своевременная информация об эволюции вируса стала 
основой для принятия необходимых и эффективных решений. Полученные 
данные необходимы для разработки эффективных профилактических мер, 
диагностических тестов и терапевтических схем [43].

Для оперативного обнаружения новых вариантов вируса SARS-CoV-2 в 
России была создана единая межведомственная база данных, содержащая ре-
зультаты секвенирования. Согласно приказу Роспотребнадзора, изданному 19 
февраля 2021 года, был установлен порядок отбора и транспортировки образ-
цов. В соответствии с постановлением Правительства Российской Федерации 
от 23 марта 2021 года, было утверждено временное положение о предостав-
лении данных по расшифровке генома возбудителя COVID-19. В результате Ро-
спотребнадзор создал национальную базу генетических последовательностей.

Эффективная система секвенирования позволила незамедлительно 
идентифицировать вариант «Омикрон» и его сублинии, которые начали рас-
пространяться с ноября 2021 года. Это дало возможность своевременно при-
нять необходимые меры для сдерживания распространения вируса на этапах 
его заноса, а также оптимизировать стратегии реагирования на его дальней-
шее распространение. Важным акцентом стало усиление работы амбулатор-
ной медицинской помощи в период циркуляции данного варианта.

Мониторинг изменений генома вируса сыграл ключевую роль в обеспе-
чении быстрого реагирования на появление новых, потенциально угрожаю-
щих генетических вариантов. Это позволило адаптировать противоэпидемиче-
ские меры в зависимости от ситуации. [44].

7.5. Специфическая профилактика новой коронавирусной инфекции

В мае 2020 года на 73-й сессии Всемирной ассамблеи здравоохранения 
была принята резолюция, в которой подчеркивалась важность массовой вак-
цинации от COVID-19 как ключевого элемента глобальной стратегии в направ-
ленной на борьбу с распространением вируса SARS-CoV-2 [45-47].

Темпы разработки и производства вакцин против COVID-19 оказались 
беспрецедентными. Всего через 10 недель после получения результатов сек-
венирования и публикации генетической последовательности SARS-CoV-2 пер-
вая вакцина-кандидат вошла в 1 фазу клинических испытаний [48, 49]. В дека-
бре 2020 года две мРНК-вакцины были одобрены и внедрены в США, далее по 
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всему миру были разработаны и использованы вакцины на основе нуклеино-
вых кислот (мРНК- и ДНК-вакцины), реплицирующиеся и нереплицирующие-
ся векторные, на основе вирусоподобных частиц, белковые субъединичные, 
инактивированные вакцины [50, 51].

По данным ВОЗ (на 08.08.2023) в мире 199 вакцин находилось на стадии 
доклинических исследований, 183 вакцины – на стадии клинических испыта-
ний и 44 вакцины одобрены как минимум в одной стране [52, 53].

Россия и Китай стали первыми государствами, которые начали масштаб-
ную вакцинацию населения. В России этот процесс стартовал в январе 2021 
года и проводился на бесплатной основе. 

Для успешного проведения массовой вакцинации были созданы необ-
ходимые условия, включая развитие производственных мощностей и установ-
ление эффективных алгоритмов работы прививочных пунктов. Министерство 
здравоохранения России разработало стандартные операционные процеду-
ры, которые регламентируют процесс вакцинации, а также определило логи-
стические маршруты для доставки вакцин в различные регионы страны.

В Российской Федерации разработаны и производятся следующие вак-
цины «Гам-КОВИД-Вак», «Гам-КОВИД-Вак» (капли назальные), «Гам-КОВИД-
Вак-М», «ЭпиВакКорона», «Спутник Лайт», «Салнавак», «Гам-КОВИД-Вак-Лио», 
«КовиВак», «АВРОРАКоВ», «Конвасэл» [55].

На базе НМИЦ терапии и профилактической медицины Минздрава Рос-
сии был учрежден Федеральный дистанционный консультационный центр по 
вопросам вакцинации против коронавирусной инфекции COVID-19. Данный 
центр активно проводил онлайн-семинары и предоставлял информацию на-
селению через горячую линию, отвечая на запросы о вакцинации. Дополни-
тельно в рамках этой инициативы были созданы методические рекомендации 
«Порядок проведения вакцинации против COVID-19», содержащие указания 
по организации процесса вакцинации как в стационарных прививочных каби-
нетах, так и с участием мобильных медицинских бригад [55, 56]. В стране на 
плановой основе проводился масштабный мониторинг уровня иммунной про-
слойки населения к новой коронавирусной инфекции, что позволило вывести 
специфическую профилактику болезни на новый качественный уровень. 

Заключение

COVID-19 стал существенным катализатором в процессе оптимизации 
мировой системы реагирования на инфекции в мире, а опыт борьбы с пан-
демией подчеркивает важность совместных усилий мирового сообщества в 
вопросах противодействия распространения новых инфекций. Глобальное со-
трудничество необходимо в вопросах изучения новых инфекционных агентов, 
обмена информацией и ресурсами, разработки диагностических препаратов 
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и вакцин, а также для совместной поддержки более уязвимых стран с ограни-
ченными ресурсами.

В речи Генерального директора ВОЗ на Петербургском международном 
экономическом форуме в 2021 году содержался важнейший тезис – «никто не 
может быть в безопасности, пока не защищены все», обозначающий необхо-
димость обеспечить рациональное распределение вакцины во всем мире [57, 
58]. Однако охват вакцинацией в некоторых странах выявил существенное не-
равенство. Так, к концу 2022 года на африканском континенте двумя дозами 
было вакцинировано лишь 17 % населения, что говорит о серьезном влиянии 
социально-экономического неравенства на проведение глобальных противо-
эпидемических мероприятий в условиях распространения инфекции [59].

В случаях нехватки вакцинных препаратов положительный опыт про-
демонстрировала стратегия распределения вакцин для приоритетных групп 
граждан – с учетом возраста и наличия сопутствующей патологии, а также на-
личия высокого риска профессионального заражения (прежде всего пожилые 
люди и медицинские работники) [60, 61].

Опыт борьбы с пандемией COVID-19 указывает на то, что равномерное 
распределения вакцин между странами с различным уровнем экономическо-
го развития является выгодным с глобальной точки зрения, т.к. в перспективе 
это снижает затраты на массовый мониторинг, тестирование, на лечение паци-
ентов, а также снижает риск эволюции вируса [62].

При этом, несмотря на доказанную эффективность и безопасность ис-
пользуемых вакцин, обеспечить широкий охват вакцинацией было затруднено 
из-за медийной активности пропагандистов-антиваксеров и потока дезинфор-
мации [63-65].

Растущая плотность населения и урбанизация, активные миграционные 
потоки являются первостепенными рисками пандемического распростране-
ния новых и возвращающихся инфекций, что указывает на необходимость 
инвестирования в системы здравоохранения и исследований в области обще-
ственного здоровья и подчеркивает роль науки и медицины в современном 
мире.
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Глава 8. НОВЫЕ ПОДХОДЫ К РЕАГИРОВАНИЮ 
НА БИОЛОГИЧЕСКИЕ УГРОЗЫ. ПРИМЕНЕНИЕ 
МЕТОДОВ МОЛЕКУЛЯРНОГО АНАЛИЗА 
В ЭПИДЕМИОЛОГИИ
В настоящее время инструменты молекулярно-генетического анализа 

являются неотъемлемой частью эпидемиологической работы, позволяя выяв-
лять источник инфекции, пути ее распространения, а также механизмы эволю-
ции и адаптации патогенов. Методы типирования и субтипирования ДНК ис-
пользуются для выявления, идентификации и измерения молекулярной струк-
туры генома, которая может быть типичной, измененной или поврежденной 
вследствие естественных процессов или целенаправленного воздействия [15, 
20]. В широком смысле молекулярный анализ в эпидемиологии обеспечивает 
более точную и быструю диагностику инфекционных заболеваний, а также по-
могает разрабатывать стратегии их контроля и профилактики.

Актуальность проблемы противодействия биотерроризму, отслеживание 
новых и «возвращающихся» инфекций, оценка их генетической изменчиво-
сти также требует использования инструментов молекулярного типирования 
(MLST, RAPD, PFGE, SNP-анализ, секвенирование и т.д.). Кроме того, анализ ге-
нетического материала (ДНК или РНК) определяет генетическое разнообразие 
и отношения между изолятами, позволяет «выстраивать» филогению патоге-
нов.

Многочисленные примеры свидетельствуют об эффективности этих под-
ходов. Например, в расследовании вспышек сальмонеллеза было показано, 
что молекулярное типирование позволяет определить источник заражения и 
связать случаи заболевания людей между собой. Так, в США в 2008 году ре-
зультаты фрагментарного анализа генома (MLST и PFGE) изолятов Salmonella 
enterica указывали на распространение инфекции из общего источника (зара-
жённой продукции и/или воды), что позволило своевременно принять проти-
воэпидемические меры [40, 59].

Метод полногеномного секвенирования позволяет детально изучить ге-
нетическую структуру патогенов. Этот подход широко применяется в исследо-
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ваниях вирусов, таких как ВИЧ, гепатиты, полиовирусы, хантавирусы, вирусы 
гриппа и коронавирусы [37]. В частности секвенирование позволяет понять 
эволюционные изменения и мутации, влияющие на патогенность и устойчи-
вость к антибиотическим препаратам.

В условиях необходимости быстрого реагирования на биологические 
угрозы, связанные с появлением нового или атипичного варианта патогена, 
доказал свою эффективность метагеномный анализ – метод секвенирования 
всех ДНК или РНК образца без предварительной культивации. Так, при рас-
следовании «загадочной пневмонии» в Китае в 2019 году использовали ме-
тагеномное секвенирование для обнаружения нового коронавируса (позже 
названного SARS-CoV-2). Этот подход позволил быстро идентифицировать воз-
будителя и начать разработку диагностических тестов [69].

Опережающий прогресс современных биомедицинских наук, включая 
геномные, постгеномные направления и биоинформатику, способствовали 
активному внедрению методов молекулярного анализа в эпидемиологии. Ин-
струменты глубокого анализа генома используются для точного определения 
геноварианта патогенных микроорганизмов и, таким образом, для выявления 
его отличительных особенностей, в том числе в аспекте микроэволюции [7, 15, 
20]. Примером может служить историческая реконструкция возможных путей 
распространения штаммов Yersinia pestis биовара mediaevalis по территории 
очагов чумы Кавказа. В результате проведенных исследований было показа-
но, что распространение возбудителя чумы по этой территории происходило 
в несколько этапов. Предковыми генетическими вариантами в каждом пери-
оде являются штаммы, циркулировавшие на территории Среднеазиатского 
пустынного очага чумы [21]. Использование инструментов филогенетического 
анализа позволило выявить основные пути распространения вируса Эбола в 
Западной Африке в 2014 году между регионами и определить источники но-
вых вспышек, а при эпидемии гриппа или ВИЧ-инфекции такие подходы помо-
гают понять динамику распространения и эволюцию вирусов [35].

Молекулярные технологии широко применяются при расследовании 
вспышек особо опасных инфекций. С помощью инструментов фрагментарного 
генетического анализа дана молекулярно-эпидемиологическая характеристи-
ка вспышки туляремии в Ставропольском крае в 2017 г. В результате показано, 
что исследуемые штаммы Francisella tularensis относились к 8 MLVA-генотипам, 
отличавшимся по числу тандемных повторов (VNTR) в локусах FT-M3, FT-M6, FT-
M10, FT-M20 и FT-M24, что указывает на генетические различия между штам-
мами, выделенными в пробах воды из источника водоснабжения и взятыми 
из разводящей сети водопровода, что в конечном итоге подтверждает предпо-
ложение о множественных источниках инфицирования воды [17]. 

Фрагментарные методы анализа генома, такие как MLVA, MLST, InDEL, ре-
стрикционный анализ и др., позволяют провести первичную идентификацию 
патогена и с высокой долей вероятности определить его происхождение. Так, 
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с помощью генетического анализа определена клональность штаммов Brucella 
abortus, выделенных из очагов в Липецкой (2017), Самарской (2018), Пензен-
ской (2021), Смоленской (2022, 2023), Брянской (2023-2024), Астраханской 
(2024) областях и неблагополучных по бруцеллезу территорий Южного и Севе-
ро-Кавказского федеральных округов (2012) [3]. 

При расследовании вспышки сибирской язвы в Республике Тыва (2021) 
по результатам молекулярного анализа выделенных штаммов установлено, 
что они генетически наиболее близки к штаммам, выделенным на террито-
рии Российской Федерации в Республике Бурятия, Омской области, а также к 
штамму, изолированному в Южной Корее. Это позволяет считать, что данные 
штаммы происходят от общего предшественника и может отражать историче-
ские пути распространения Bacillus anthracis по территории Сибири и Дальнего 
Востока [4].

Молекулярные методы анализа в эпидемиологии показали свою эффек-
тивность и для исследований вирусных инфекций. В качестве примера можно 
привести работы по изучению структуры популяции вируса Крымской-Конго 
геморрагической лихорадки на юге России. В результате секвенирования фраг-
ментов генома РНК-изолятов вируса ККГЛ установлено, что в 2017 г. в Респу-
блике Крым одновременно циркулировали изоляты вируса ККГЛ генотипа «Ев-
ропа-1», принадлежащие к субтипам Va «Ставрополь–Ростов–Астрахань» и Vd 
«Крым». В 2015 г. в Крыму были выявлены только штаммы субтипа Vd. Субтип 
Vd «Крым» является эндемичным генетическим вариантом вируса ККГЛ для 
Крымского полуострова. РНК-изоляты вируса ККГЛ субтипа Va «Ставрополь–
Ростов–Астрахань» ранее на территории Республики Крым не выявляли. По-
явление в 2017 г. на территории Крыма штаммов вируса ККГЛ субтипа Va, воз-
можно, связано с заносом инфицированных вирусом ККГЛ клещей при транс-
портировке крупного и мелкого рогатого скота в Крым с территории субъектов 
юга России, энзоотичных по КГЛ. Для оценки генетической гетерогенности по-
пуляции вируса КК в Республике Крым и выявления закономерностей распре-
деления генетических вариантов, определения эпидемического потенциала в 
настоящее время проводится мониторинг на основе молекулярно-генетиче-
ских исследований штаммов и РНК-изолятов вируса ККГЛ, выявляемых на тер-
ритории Республики Крым [16].

Для возбудителей чумы, сибирской язвы, бруцеллеза, Крымской-Конго 
геморрагической лихорадки и других опасных инфекций специалистами Рос
потребнадзора разработаны алгоритмы (протоколы) генетической идентифи-
кации патогенов, результаты реализации которых используются эпидемиоло-
гами для организации комплекса мер по предупреждению распространения 
инфекции. При этом с помощью разных инструментов молекулярно-генетиче-
ского анализа определяется вирулентность и эпидемический потенциал воз-
будителя инфекции, что позволяет своевременно и эффективно проводить 
противоэпидемические мероприятия. 
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За рубежом в 1973 г. в научной литературе появился новый термин «мо-
лекулярная эпидемиология», который впервые упомянут Эдвином Д. Килбур-
ном в статье «Молекулярная эпидемиология гриппа» [44, 45, 49]. Затем за 
прошедшие пятьдесят лет в понятии о применении методов молекулярного 
анализа в эпидемиологии, дополняя друг друга, последовательно сменилось 
четыре периода. 

80-90-е годы ХХ века приходятся на первый период развития молеку-
лярного анализа возбудителей инфекционных болезней – «генотипический». 
В это время активно осваивалась методология молекулярного маркирования 
патогенов и генов предрасположенности к инфекции или ее отдаленным по-
следствиям (например онкогенезу). Разрабатывались подходы к стратегиям 
парирования рисков (создание актуальных вакцин, система борьбы с антибио-
тикорезистентностью и др.) [8, 14].

В этот период происходило активное накопление знаний вследствие 
большого количества значимых открытий, таких как обнаружение и иденти-
фикация новых эпидемически-значимых клонов возбудителя туберкулеза 
(Mycobacterium tuberculosis) [56, 57]; идентификация эпидемически-значи-
мых клонов коринебактерий [27, 63], вызвавших эпидемию дифтерии в 90-х 
гг. ХХ века; открытие явления генетической рекомбинации у вируса гепатита 
С (Hepacivirus C) [9, 52, 60]; доказательства микроэволюции генома вируса ге-
патита А (Hepatovirus A) [65]; генетическая характеристика международной 
популяции коксиелл Бернета (возбудителя Ку-лихорадки – Coxiella burnetii) 
[13]; обнаружение нового генетического профиля антибиотикорезистентно-
сти у возбудителя хеликобактериоза (Helicobacter pylori) [22]; доказательство 
генерации вакциннородственных полиовирусов при массовой иммунизации 
детей оральной полиовакциной в России [23, 24]; обнаружение генетического 
дрейфа у возбудителя коклюша (Bordetella pertussis) [5]; генетического дрейфа 
вируса краснухи (Rubella virus) под прессом вакцинации [10, 18]; генетический 
анализ энтерогеморрагических эшерихий (Escherichia coli О145) [12], мультире-
зистентных штаммов сальмонелл (Salmonella typhimurium DT 104 [33, 40, 59], 
Salmonella enterica serotype Newport [68], Salmonella enterica serovar Virchow и 
др.) [55, 67]. 

В первое десятилетие ХХI века начался второй период – «геномный». 
В теории и практике молекулярного маркирования патогенов от единичных 
маркеров (например отдельных генов) до полного генома, быстро закрепи-
лись новые понятия: «коровый геном», «пангеном», «мобилеом», «резистом», 
«вирулом» и другие, занявшие место в анализе эпидемического процесса при 
многих инфекциях. Существенно расширился спектр методов молекулярного 
анализа на стыке дисциплин – эпидемиологии, микробиологии и вирусологии. 
В этот период начался переход от «детекторного», или структурного, маркиро-
вания патогенов к «функциональному» подходу, который учитывает функцию 
и роль генов в патологии.
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В числе крупных, особенно значимых достижений этого периода – пер-
вые шаги в изучении генетической основы проявления эмержентности инфек-
ций. Стали накапливаться знания о генетических механизмах (событиях), веду-
щих к возникновению и глобальной диссеминации новых патогенов [8, 14, 55, 
61].

Современная филодинамика активно использует данные секвенирова-
ния полного генома целевого патогена (этиологического агента болезни) для 
понимания путей распространения, эволюционных изменений и адаптивных 
процессов у патогенных агентов. Эти знания помогают разрабатывать более 
эффективные меры профилактики, диагностики и лечения инфекционных за-
болеваний, а также позволяют понять, как генетические изменения в вирусах, 
бактериях или других микроорганизмах связаны с их распространением, адап-
тацией и возникновением новых штаммов. Так, например, во время пандемии 
COVID-19 секвенирование полного генома вируса SARS-CoV-2 стало ключевым 
инструментом для отслеживания мутаций и появления новых вариантов (в 
частности, альфа-, бета-, дельта-, омикрон-варианты) [54].

С накоплением данных и анализом полных геномов в этот период появ-
ляется новая область исследований – филодинамика, которая связывает собой 
генетические, эволюционные и эпидемиологические аспекты.

С начала второго десятилетия ХХI века «набирает» обороты третий пери-
од развития молекулярной эпидемиологии – метагеномный, который продол-
жается и в наши дни. 

Теоретической основой II и III периодов выступают три концепции, кото-
рые непосредственно влияют на разработку проблем эпидемиологии: концеп-
ция биоразнообразия и многообразия микроорганизмов, концепция потока 
генов и изменчивости микроорганизмов, концепция микробиома [8, 14]. 

Начало этого периода связано с интенсивным потоком разнопрофильных 
данных, отраженных в научных публикациях этих лет. Филодинамика, уже как 
самостоятельная научная отрасль, получает свое развитие и доказательную 
базу – отслеживается эволюция и инволюция патогенов, определяется их аре-
ал и пути распространения. Также происходит модификация традиционной па-
радигмы диагностики и надзора за инфекционными болезнями: вместо поис-
ка отдельных (целевых) патогенов – предполагаемых этиологических агентов 
– появилась возможность открыть в любом образце биологического материа-
ла или в пробе из внешней среды весь многовидовой спектр генетического ма-
териала (метагеном) с последующей его идентификацией по видам, субтипам, 
генетическим линиям. Все это достигается без культивирования бактерий и 
вирусов, благодаря приемам многократного копирования генетического мате-
риала (амплификации) и тотального секвенирования всего метагенома [8, 14, 
19]. В силу того что метагеномный подход подразумевает наличие (открытие) 
большого числа некультивируемых и ранее неизвестных видов микроорганиз-
мов, возможным следствием будет расширение рамок инфекционной моно-
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патологии, когда потребуется новая номенклатура патогенов, основанная, в 
том числе, на анализе ассоциаций микроорганизмов. В связи с этим триви-
альная диагностика для клинических целей получит полную расшифровку эти-
ологически еще неподтверждаемых болезней: ОРЗ, ОКИ, «воспалительных» 
заболеваний и т.д. С изучением метагенома в эпидемиологическом надзоре 
будет реализован всеобъемлющий мониторинг всех известных и вновь по-
являющихся патогенов с построением и ведением метагеномных паспортов 
среды обитания человека. Возникает новая задача: сочетаемость этой новой 
стратегии с существующими методами идентификации и эпидемиологическо-
го надзора [8, 14, 48].

С началом третьего десятилетия ХХI века молекулярный анализ в эпиде-
миологии, вслед за общими тенденциями молекулярной биологии, вступил в 
четвертый период – постгеномный, который подразумевает возможность ана-
лизировать первичные структуры геномов, экспрессию генов в них, выявлять 
различные уровни регуляции и взаимосвязи между ними, тем самым открыва-
ет возможность проводить на уровне клеточного взаимодействия моделиро-
вание эпидемического процесса при «включении» генов патогена, определе-
ние вирулентности и чувствительности к антибиотикам конкретного изолята и 
вероятность включения его в эпидемический процесс. Основным техническим 
инструментом этого периода выступают «омиксные» технологии.

«Омиксные методы» в экспериментальной биологии усилили акцент 
на анализ функциональных особенностей геномов. В рамках новых экспери-
ментальных направлений появились методические подходы, называемые 
«-omics» (или «омиксные» технологии) по одинаковому окончанию: геномика, 
протеомика, транскриптомика, метаболомика и др. [45]. Фактически произо-
шел переход к так называемому высокопроизводительному полногеномному 
секвенированию. Таким образом, исследуется весь набор ДНК, содержащийся 
в отдельной клетке, клеточных популяциях или сообществах организмов и ана-
лизируется работа всех генов одновременно [46]. Новые экспериментальные 
технологии позволяют получить огромные объемы данных, анализировать ко-
торые можно только методами биоинформатики, в основе которой лежит син-
тез биологических и математических знаний. В свою очередь, преломление 
молекулярных изменений на уровне клетки через математическое моделиро-
вание и биоинформатику позволяет моделировать как инфекционный процесс 
в организме, так и эпидемический процесс на уровне популяции.

На стыке дисциплин при интеграции различных баз данных, содержащих 
генетические характеристики того или иного патогена, геоданные о месте изо-
ляции патогена, появляется возможность осуществлять мониторинг ситуации в 
режиме реального времени, определять границы распространения или мигра-
ции патогенов, обнаружить и среагировать на угрозы биотерроризма, опреде-
лить эндемичность возбудителей инфекций, определить профиль патогенов, 
характерных для территории отдельного региона или всего государства. 
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На стыке информационных технологий и медицины важными инстру-
ментами выступают машинное обучение и возможность работы с реальными 
данными (real world data, RWD) с использованием искусственного интеллекта, 
такие как ранжирование территорий, прогнозирование и управление риска-
ми, что, в свою очередь, обеспечивает научно обоснованное планирование 
профилактических мероприятий с совершенствованием надзора за потенци-
альным распространением и «миграцией» возбудителей инфекционных за-
болеваний [7]. Кроме того, новые методы требуют проверки применения в 
различных условиях, а также стандартизации. Тем не менее разрабатываемые 
подходы позволяют ускорить процесс сбора и обработки биомедицинских 
данных, проверку новых научных гипотез.

Для слаженной работы эпидемиологов по всему миру были созданы цен-
тры, сотрудничающие с ВОЗ, в которые стекается вся информация о вспышках 
различных заболеваний. В международной клинической практике пользуется 
популярностью онлайн-система HealthMap (https://www.healthmap.org/ru/), 
в которой с 2006 г. аккумулируются данные о вспышках заболеваний из от-
крытых веб-ресурсов [26]. В 2008 г. стартовал проект веб-системы эпиднадзо-
ра за гриппом Influenzanet [40, 50]. Позднее A. Chatzidimitriou с соавт. создали 
базу данных по клиническим случаям хронического лимфолейкоза (The eric 
CLL database), в наполнении которой участвуют более 90 центров из 30 стран. 
[28]. На сегодняшний день самой пополняемой и доступной всемирной базой 
данных по заболеваемости людей, где с научной точки зрения описаны кли-
нические случаи, собраны публикации ведущих ученых в области медицины 
и генетики, функционирует еженедельный справочник по инфекционной за-
болеваемости в мире, является PubMed Central (https://pubmed.ncbi.nlm.nih.
gov/), чья коллекция ежегодно пополняется более чем на 5 000 000 рецензи-
руемых статей.

В рамках программ генетического мониторинга за циркуляцией возбу-
дителей инфекционных болезней, реализуемых на опорных базах центров в 
США и Канаде с 2019 г., проводится геномный мониторинг в режиме реального 
времени за возбудителями инфекций с фекально-оральным механизмом пе-
редачи (Campylobacter, STEC, Salmonella, Vibrio, Listeria) [64]. В странах ЕС осу-
ществляется мониторинг за энтеробактериями, устойчивыми к карбопенему, 
вирусом Западного Нила, Salmonella enteritidis и др [34]. К патогенам, включен-
ным в перечень для осуществления геномного эпидемиологического надзора 
в отдельных регионах мира, относятся также вирусы денге, Зика, Крымской-
Конго геморрагической лихорадки, возбудители туляремии, лихорадки Ку [30, 
31, 36, 39, 53].

Под эгидой ВОЗ мониторинг инфекционных заболеваний рассматрива-
ется как важнейшая составляющая системы общественного здравоохранения, 
направленная на своевременное выявление, отслеживание и контроль рас-
пространения инфекций. Он включает сбор, анализ и интерпретацию данных 
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о заболеваемости с целью предупреждения эпидемий и минимизации их по-
следствий. Кроме основных задач, таких как ранняя диагностика, обнаруже-
ние вспышек, отслеживание динамики распространения инфекционых аген-
тов, выявление групп риска и источников инфицирования, оценка эффектив-
ности профилактических мероприятий (включая вакцинацию и санитарно-ги-
гиенические меры), ведущим компонентом глобального эпиднадзора высту-
пает молекулярный мониторинг – использование генетических методов для 
отслеживания изменений возбудителей, выявления новых штаммов и форм 
устойчивости к препаратам [32, 41, 43].

На современном этапе ВОЗ выделяет группу методических походов в мо-
ниторинге, где ведущая роль отводится:

- эпиднадзору (surveillance) – систематическому сбору данных о заболе-
ваемости, который может быть пассивным (автоматическое поступление дан-
ных от медучреждений) или активным (активный поиск случаев);

- молекулярной эпидемиологии, включающей методы ПЦР, секвениро-
вания и генотипирования, позволяющем углубить понимание трансмиссии 
инфекции на уровне штаммов и выявить пути передачи в конкретных популя-
циях;

- использованию информационных технологий, включая базы данных и 
системы интегрированного мониторинга, позволяющим оптимизировать сбор 
и анализ информации [41-43, 51, 55].

Известным примером является мониторинг и контроль пандемии 
COVID-19, где непрерывное отслеживание заболеваемости совмещалось с мо-
лекулярным анализом штаммов SARS-CoV-2, что помогло определить новые 
варианты вируса и своевременно адаптировать мировое здравоохранение 
[43].

Начиная с 2021 года, при пересмотре Международных медико-санитар-
ных правил, акцент внимания сосредоточился на наращивании возможностей 
для выполнения секвенирования в глобальном масштабе, призыве к оператив-
ному обмену информацией, в том числе метаданными, и требованию к ВОЗ по 
оказанию активной поддержки странам в реализации мер, направленных на 
усиление систематического геномного эпиднадзора [11].

С 2021 года и в настоящее время в Российской Федерации реализуется 
Федеральная программа «Санитарный щит страны. Текущие и будущие угро-
зы», служащая ориентиром для управления рисками распространения инфек-
ций. Созданный Национальный каталог патогенов является обширной базой 
данных, содержащей как генетическую характеристику конкретного изолята, 
так и всю эпидемиологически значимую информацию – дата, место, источник 
выделения и др. На основе такой информационной системы современные 
средства биоинформатической обработки данных молекулярно-биологиче-
ских и эпидемиологических исследований позволяют отслеживать микроэво-
люционные изменения патогенов, проводить поиск естественных и приобре-
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тенных генетических маркеров резистентности к антимикробным препаратам 
и т.д. Кроме этого в 2021 на базе ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнад-
зора функционирует система агрегирования результатов расшифровок генома 
возбудителей инфекционных и паразитарных заболеваний «VGARus», куда со-
бираются все сведения санитарно-эпидемиологического характера и данные 
расшифровки геномов возбудителей инфекционных и паразитарных заболе-
ваний (реализация Постановлений Правительства РФ №448 от 23.03.2021 и № 
2178 от 02.12.2021 г.). Платформа «VGARus» в полной мере обеспечивает пере-
дачу, хранение, депонирование и классификацию геномов инфекционных и 
паразитарных заболеваний. 

Вследствие внедрения научных достижений в литературе закрепилось 
понятие «геномный эпидемиологический надзор», представляющее собой 
комплексную систему мониторинга и анализа генетической информации па-
тогенов с целью отслеживания их распространения, мутаций и эволюции в по-
пуляциях.

Центры секвенирования, созданные на базе учреждений Роспотребнад-
зора, ежедневно расшифровывают десятки и сотни геномов патогенных ми-
кроорганизмов и депонируют их в отечественные – «VGARus» и «Националь-
ный каталог патогенов». Так, 75 организаций к 2025 г. на платформу VGARus 
загрузили около полумиллиона последовательностей геномов SARS-CoV-2, 
вирусов гриппа А и В, гепатитов A, B, C, D, E, энтеровирусов A, B, C, D, вируса 
кори, норовирусов, цитомегаловируса, папилломавируса, сальмонелл, вируса 
ветряной оспы и др. Кроме того, на платформе VGARus реализована возмож-
ность загрузки геномов по 80 различным патогенам со скоростью 6 000 после-
довательностей за сутки [2].

За счет интеграции имеющихся и создаваемых баз данных и согласно по-
стулатам Глобальной стратегии геномного эпиднадзора за возбудителями бо-
лезней, обладающих пандемическим и эпидемическим потенциалом (2022–
2032), к 2032 году все 194 государства-участника ВОЗ будут иметь собственную 
инфраструктуру и/или доступ к инфраструктуре для своевременного выполне-
ния геномного секвенирования возбудителей заболеваний с пандемическим и 
эпидемическим потенциалом [6].

Образно говоря, реализация такого надзора позволяет выявлять новые 
штаммы, оценивать их опасность, а также разрабатывать эффективные меры 
профилактики и контроля инфекций. В основе геномного эпидемиологическо-
го надзора лежит секвенирование геномов патогенов и последующий анализ 
полученных данных для получения информации о путях распространения и из-
менениях возбудителей инфекционных болезней.

Академик РАН В.Г. Акимкин [2] выделяет следующие основные направле-
ния геномного эпидемиологического надзора: 
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- проведение оперативного и ретроспективного анализа изменений ге-
нетических свойств циркулирующих и возникающих вариантов патогенов, по-
зволяющего динамически отслеживать смену доминирующих геновариантов;

- оценка влияния структуры циркулирующих возбудителей (с учетом осо-
бенностей их территориального распространения) на характеристики эпиде-
миологического процесса;

- выявление предикторов неблагоприятного развития эпидемической 
ситуации на основе молекулярно-генетического мониторинга;

- прогнозирование развития эпидемического процесса инфекционных 
болезней с использованием инновационных платформенных решений и при-
менения цифровых технологий;

- обеспечение оперативного реагирования на инфекции, вызываемые 
патогенами с пандемическим и эпидемическим потенциалом;

- управление эпидемическим процессом путем осуществления и коррек-
тировки профилактических и противоэпидемических мероприятий.

Исходя из этого, является гарантом безопасности здоровья, формируе-
мым за счет предупреждения, выявления и оперативного реагирования. 

На современном этапе развития молекулярной эпидемиологии непре-
рывный мониторинг позволяет охарактеризовать патогены, циркулирующие 
в отдельных регионах, тем самым определить «генетический паспорт» пато-
генов территорий. Совокупные данные такого мониторинга и широкого спек-
тра молекулярно-биологических исследований ведут к совершенствованию 
эпидемиологического надзора за особо опасными и социально значимыми 
инфекциями, особенно респираторными (в частности, распространением ви-
руса SARS-CoV-2) и инфекциями с фекально-оральным механизмом переда-
чи. Кроме того, анализ данных молекулярно-генетического мониторинга за 
возбудителями инфекционных заболеваний позволяет предупредить угрозы 
распространения устойчивости к противомикробным препаратам, во многом 
обусловленной широким и часто нерациональным использованием противо-
микробных средств.

Современные методы секвенирования позволяют быстро определить на-
личие мутаций в геномах патогенов, которые связаны с устойчивостью к лекар-
ствам. Это важно для своевременного реагирования на появление устойчивых 
штаммов и корректировки терапевтических стратегий. Например, секвениро-
вание полного генома Mycobacterium tuberculosis применяется для выявления 
мутаций в генах, ответственных за устойчивость к рифампицину и изониазиду. 
Такой подход позволяет быстро определить устойчивость штаммов и снизить 
время диагностики по сравнению с традиционными методами [66].

Кроме систематического геномного мониторинга, для эпидемиологов 
чрезвычайно важны профилактические меры борьбы с различными инфекци-
онными агентами. Методы обратной генетики позволяют получать кандидаты 
в вакцины [47], способствуя предупреждению вакциноуправляемых, новых и 
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«возвращающихся» инфекций. Молекулярные методы позволяют отслеживать 
появление мутаций в вирусных геномах, которые могут снижать эффектив-
ность вакцин или лекарственных препаратов. Это важно для своевременного 
обновления вакцин и профилактических мер. Так, например, при распростра-
нении гриппозных вирусов ежегодно проводится секвенирование их геномов 
для выявления новых штаммов и мутаций в гемагглютинине (HA) и нейрами-
нидазе (NA). Эти данные используются для обновления состава вакцин [38].

Современные молекулярные инструменты, такие как системы на базе 
CRISPR, позволяют быстро и точно обнаруживать патогены в образцах, что 
важно для быстрого реагирования на вспышки. Например, разработаны тест-
системы на базе CRISPR-Cas12 и Cas13 для обнаружения вирусов Зика, ВИЧ, 
SARS-CoV-2 с высокой чувствительностью и специфичностью [29].

Изучение эпигенетических изменений (например, метилирование ДНК 
или модификации гистонов) помогает понять, как патогены адаптируются к 
хозяину или как они вызывают болезнь. Так, исследования ВИЧ-инфекции по-
казали, что латентные вирусные формы могут сохраняться в клетках благодаря 
эпигенетическим механизмам, что усложняет лечение и требует разработки 
новых терапевтических стратегий [25].

Исходя из вышесказанного, «молекулярная эпидемиология» сегодня – 
это многопрофильный инструмент анализа, который объединяет достижения 
генетики, микробиологии, эпидемиологии и биоинформатики. Интенсивное 
накопление разнопрофильных данных требует их систематизации и автомати-
ческой обработки, тем самым стимулирует интеграцию разных отраслей наук 
в единую систему [1]. 

Таким образом, геномный эпидемиологический надзор в нашей стране 
выступает ведущим направлением в системе глобальной защиты от биологи-
ческих угроз, внедрение методов молекулярного анализа в эпидемиологию 
позволяет определять генетический профиль патогена, его вирулентность и 
эпидемический потенциал, выявлять атипичные формы, отслеживать фило-
географию патогенов, проводить историческую реконструкцию эпидемий, что 
в конечном итоге способствует совершенствованию мониторинга за инфекци-
онными агентами и эффективному планированию противоэпидемических ме-
роприятий.

Заключение

Внедрение методов молекулярного анализа в эпидемиологическую 
практику значительно трансформировало подходы к диагностике, анализу и 
контролю инфекционных заболеваний. Благодаря высокой чувствительности 
и точности, эти методы позволяют выявлять генетические особенности патоге-
нов, отслеживать их распространение, определять этиологию вспышек и пути 
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передачи инфекции, существенно повышают эффективность противоэпидеми-
ческих и профилактических мер. 

С использованием «омиксных» технологий и секвенирования полного 
генома, полимеразной цепной реакции (ПЦР), генетического профилирова-
ния (типизации) и других молекулярных подходов стало возможным быстро 
обнаруживать источники инфекций, выявлять новые штаммы, их адаптацию 
и мутации, связанные с изменением вирулентности или устойчивостью к ле-
карственным препаратам. Это особенно важно в условиях глобализации, раз-
работки стратегий противодействия биотерроризму и увеличения мобильно-
сти населения, когда своевременное реагирование на вспышки заболеваний 
становится критически важным. Молекулярные методы позволяют не только 
значительно ускорить диагностику, но и повысить ее точность, что способству-
ет более эффективному применению профилактических мер и снижению мас-
штабов эпидемий. 

Появление онлайн-систем для накопления, хранения, обработки, инте-
грации и анализа эпидемиологически значимых данных влечет за собой уве-
личение потоков для биоинформационной обработки, что, в свою очередь, 
требует проверки эффективности и необходимости стандартизации. Тем не ме-
нее разрабатываемые подходы использования искусственного интеллекта для 
систематизации мировых баз данных позволяют значительно ускорить сбор 
и анализ биомедицинских данных. На сегодняшний день достигнуты успехи 
в молекулярно-эпидемиологическом надзоре за особо опасные инфекции и 
природно-очаговыми инфекциями, такими как чума, сибирская язва, бруцел-
лез, туляремия, Крымско-Конгская геморрагическая лихорадка, возбудителя-
ми острых вирусных респираторных и других актуальных инфекционных за-
болеваний

В целом интеграция молекулярных технологий в эпидемиологический 
надзор обеспечивает более глубокое понимание механизмов распростране-
ния инфекций и позволяет предсказать возможные эволюционные изменения 
патогенов, тем самым помогает разрабатывать стратегии их профилактики и 
контроля на национальном и международном уровнях. В будущем развитие 
этих методов обещает еще большую эффективность в борьбе с новыми и суще-
ствующими инфекционными угрозами.

Молекулярный анализ способствует улучшению эпидемиологического 
надзора, позволяет отслеживать динамику инфекций в реальном времени и 
прогнозировать возможные вспышки. Развитие технологий молекулярного 
анализа продолжит играть важную роль в готовности к новым вызовам в об-
ласти инфекционных заболеваний, обеспечивая более точное и быстрое реа-
гирование на эпидемические ситуации.
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Глава 9. СИСТЕМЫ ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКОГО 
НАДЗОРА ЗА РУБЕЖОМ. СОВРЕМЕННОЕ 
СОСТОЯНИЕ ПРОБЛЕМЫ
9.1. История становления системы эпидемиологического надзора 
за рубежом

Начало становления эпидемиологического надзора за рубежом как си-
стемы непрерывного наблюдения за динамикой проявлений эпидемического 
процесса опасных инфекционных болезней относится к XIX в. 

Первым шагом на пути его формирования стала регулярная регистрация 
и оценка причин смертности населения Англии в Главном регистрационном 
управлении с последующей ежегодной публикацией результатов в государ-
ственных отчётах (Reports of the Registrar General). Анализ проводился с при-
менением статистических методов на основе специальных таблиц, разрабо-
танных Уильямом Фарром (рисунок 6). Имя этого британского эпидемиолога 
неразрывно связано с развитием и внедрением в практику официальной ме-
дицинской статистики [1].

Так, им для последующего сравнения диагнозов умерших лиц, причин 
летальных исходов и определения коэффициентов смертности в различных 
профессиональных группах была создана классификация нозологических 
форм. Предлагаемая структура состояла из пяти групп: 

- эпидемические болезни;
- конституциональные или общие болезни;
- местные болезни, сгруппированные по анатомической локализации;
- болезни, связанные с развитием;
- травмы.
Важность использования общепринятой номенклатуры У. Фарр подчёр-

кивал в своем первом отчёте: «Номинал так же важен в этом отделе исследо-
ваний, как меры и веса в физических науках, и он должен быть осуществлен 
безотлагательно» [40]. Эта классификация получила дальнейшее развитие и 
послужила в дальнейшем основой для создания Международной статистиче-
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ской классификации болезней и проблем, связанных со здоровьем десятого 
пересмотра (МКБ-10).

Рисунок 6 – Уильям Фарр (Farr) (1807-1883) [1]

Другим важным направлением этого периода можно считать начало ис-
пользования математических методов для изучения эпидемий. В Ежегодном 
отчете 1840 г. У. Фарр писал: «Если скрытая причина эпидемий не может быть 
обнаружена, может быть исследован способ, в котором она действует. Законы 
его действия могут быть определены наблюдением, а также обстоятельства-
ми, при которых возникают эпидемии или с помощью которых их можно кон-
тролировать». Так, на примере натуральной оспы было установлено, что тече-
ние эпидемий инфекционных болезней имеет вид колоколообразной кривой 
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и включает периоды подъема и спада заболеваемости (с ускорением темпа 
снижения смертности на этом этапе). Эта закономерность в дальнейшем полу-
чила название «закон эпидемий Фарра».

В дальнейшем на основе анализа материалов эпидемии гриппа в 1847 г. 
был выявлен «феномен избыточной смертности», заключающийся в значитель-
ном увеличении смертности от других болезней, превышающим смертность от 
гриппа [43]. Интерес также представляла работа по изучению развития эпизо-
отического процесса чумы крупного рогатого скота на основе использования 
математической модели прогнозирования этой инфекции.

Вместе с тем главным достижением того времени в области развития 
системы эпиднадзора можно считать создание национальной системы стати-
стики естественного движения населения, результаты которой в дальнейшем 
использовались не только для оперативного и ретроспективного анализа забо-
леваемости, но и планирования профилактических мероприятий [30].  Особое 
внимание стало уделяться сбору эпидемиологических данных, их системати-
зации и последующему распространению результатов анализа среди пред-
ставителей органов государственной власти и широкой общественности [42]. 
При непосредственном участии У.  Фарра были систематизированы данные 
исследований по холере (проводившихся в 1850-х и 1860-х гг.) и изучения эф-
фективности вакцинации против оспы, ставшие научной основой организации 
деятельности британского здравоохранения на многие годы.

Подобная система отчетности также начала активно внедряться в США. 
Так, в 1878 г. Конгресс постановил, чтобы главный хирург Службы морских го-
спиталей (ныне – Служба общественного здравоохранения) внедрил систему 
национальной отчетности о происшествиях в области здоровья населения [14]. 
«Бюллетени № 1» стали первыми из серии еженедельных изданий, служив-
ших записью о случаях (чаще вспышках или эпидемиях) инфекционных забо-
леваний. Государственные департаменты здравоохранения сочли эти отчеты 
чрезвычайно полезными для дальнейшей практической деятельности, и в 
1897  г. Служба общественного здравоохранения начала публиковать эту ин-
формацию в своем еженедельном журнале Public Health Reports. К 1925 г. уже 
все штаты регулярно сообщали в Службу общественного здравоохранения о 
возникновении случаев пеллагры и других инфекционных болезней [69]. Так, 
до 1942 г. отдел санитарных отчетов и статистики собирал, систематизировал 
и публиковал эти статистические данные о заболеваемости. Затем эти функ-
ции были переданы Отделу методов общественного здравоохранения. В 1950 
г. Public Health Reports отказался от контроля над системой отчетности по за-
болеваемости, и Еженедельный отчет о заболеваемости стал издаваться На-
циональным управлением статистики естественного движения населения. Это 
еженедельное издание в 1952 г. было переименовано в Еженедельный отчет о 
заболеваемости и смертности (Morbidity and Mortality Weekly Report – MMWR) 
(рисунок 7).
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Рисунок 7 – Еженедельный отчет о заболеваемости и смертности (Morbidity and Mortality 
Weekly Report – MMWR) https://stacks.cdc.gov/view/cdc/414

Дальнейшие совершенствование системы эпидемиологического надзо-
ра происходило уже в середине XX в., когда после периода относительной без-
вестности, связанного со смещением фокуса исследований в сторону изучения 
хронических соматических заболеваний, начался новый этап в эпидемиологии 
инфекционных болезней [38].

Так, в течение нескольких десятилетий в странах с высоким уровнем до-
хода на фоне улучшения условий жизни и внедрения многочисленных анти-
бактериальных и вакцинных препаратов неинфекционные болезни по уровню 
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заболеваемости и смертности во многом превосходили патологические состо-
яния инфекционной этиологии. Однако серьёзной угрозой для здоровья и жиз-
ни детского населения в Европе и США по-прежнему оставался полиомиелит. 
После первой эпидемии 1916 г., когда было зарегистрировано более 27 тыс. 
случаев (в том числе 6 тыс. летальных, из которых 1499 – дети до 5 лет), вспыш-
ки этой опасной инфекции повторялись ежегодно. С разработкой в 1950-х гг. 
сначала живой аттенуированной вакцины, а затем инактивированной начала 
проводиться специфическая профилактика этого заболевания. Однако в 1955 
г. после введения вакцинного препарата производства фармацевтической 
компании Cutter Laboratories (США) у 40 тысяч привитых детей была выявлена 
абортивная форма полиомиелита, у 56 – паралитическая (из них 5 случаев с ле-
тальным исходом) [52, 53]. Выявить причину возникшей эпидемии позволили 
подготовка ежедневных эпидемиологических отчётов CDC на основе сведений 
департаментов здравоохранения штатов с последующим оперативным ана-
лизом данных [51, 52].  Важная роль в непосредственной организации этого 
процесса принадлежала главному эпидемиологу Центра инфекционных забо-
леваний (ныне – Центр по контролю и профилактике заболеваний Centers for 
Disease Control and Prevention (CDC)) Александру Дункану Ленгмюру, принци-
пы совершенствования системы эпидемиологического надзора которого бази-
ровались на идеях У. Фарра (рисунок 8).

Рисунок 8 – Александр Дункан Ленгмюр (1910–1993)
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Так, в результате эпидемиологического расследования было установле-
но, что инактивированная вакцина была контаминирована живым полиови-
русом, что привело к возникновению случаев полиомиелита. Были идентифи-
цированы две партии вакцины, послужившие источником инфицирования, и 
после уничтожения всех партий вакцинация была возобновлена. 

Так, своевременное использование данных на этом примере сформиро-
вало концептуальную основу для дальнейшего применения эпиднадзора за 
полиомиелитом (и другими инфекционными заболеваниями) в CDC на всей 
территории Соединенных Штатов и, в конечном итоге, в других странах. Ор-
ганизация систематического рутинного национального эпиднадзора за поли-
омиелитом в дальнейшем позволила выявить случай вакциноассоциирован-
ного заболевания, возникшего вскоре после лицензирования живой вакцины 
в 1961 г., и внести изменения в рекомендации по проведению специфической 
профилактики этой инфекции [67].

Другой областью совершенствования эпиднадзора за инфекционными бо-
лезнями стал грипп. С появлением азиатского штамма вируса в 1957 г. возникла 
необходимость внедрения системного мониторинга за этим заболеванием по 
аналогии с ранее разработанным для полиомиелита [39].  Для решения этой 
задачи в CDC было организовано составление еженедельных отчетов на основе 
сведений свидетельств о смерти из 108 (позднее 122) городов США [17, 64, 68]. 
С начала эпидемического сезона по гриппу график смертности от этой инфекции 
и пневмоний в динамике еженедельно публиковался в отчётах по анализу забо-
леваемости. Такое наглядное представление данных сделало эту информацию 
легкодоступной для средств массовой информации, а впоследствии и для обще-
ственности [34]. Эта доступность сведений повысила осведомленность обще-
ственности о гриппе и его разрушительных последствиях для здоровья населе-
ния. Подробный анализ и широкое практическое использование этих данных 
о смертности в начале 1960-х гг.  привело к тому, что Консультативный комитет 
главного хирурга по борьбе с гриппом рекомендовал введение противогрип-
позной вакцины группам высокого риска, включая пожилых людей и лиц с хро-
ническими заболеваниями. Информация о заболеваемости, полученная в ходе 
Национального опроса CDC о состоянии здоровья, и лабораторные данные от 
департаментов здравоохранения штатов и сотрудничающих центров Всемирной 
организации здравоохранения (ВОЗ), дополнили сведения о смертности и при-
вели к созданию всеобъемлющей системы эпиднадзора за гриппом.

Таким образом, концепция эпиднадзора этого периода (основополож-
ником которой считается А.Д. Ленгмюр) базировалась на трёх основных эле-
ментах – сбор, анализ и распространения информации с последующим ис-
пользованием полученных результатов для принятия научно-обоснованных 
управленческих решений. Сам термин «эпиднадзор» трактовался «как непре-
рывный систематический сбор, изучение и интерпретация данных о конкрет-
ных исходах, тесно связанных со своевременным распространением этих све-
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дений среди лиц, ответственных за контроль и профилактику заболеваний» 
[65].  Кроме того, стали четко разграничиваться понятия «надзор» и меропри-
ятия по борьбе с болезнями («контроль»). Это позволило устранить путаницу 
в определениях, вызванную повсеместным использованием термина «эпиде-
миологический надзор» при описании деятельности общественного здравоох-
ранения [61].

На основе этих принципов в дальнейшем были разработаны программы 
надзора за малярией, оспой, желтой лихорадкой и другими опасными болез-
нями в эндемичных районах США, а также другими инфекционными заболева-
ниями (гепатитом и сальмонеллёзом).

Рисунок 9 – Еженедельный отчет о заболеваемости и смертности (Morbidity and Mortality 
Weekly Report – MMWR) 1961 г.  после передачи в CDC. https://archive.org/details/

morbiditymortali1007unit
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При этом важнейшую роль для успешного решения задач эпиднадзора 
придавалось составлению еженедельных отчётов о заболеваемости и смерт-
ности (Morbidity and Mortality Weekly Report – MMWR) и их дальнейшему ис-
пользованию на практике. Однако за исключением уникальных систем отчет-
ности, связанных с возникновением эпидемий полиомиелита и гриппа, данные 
о заболеваемости другими инфекционными заболеваниями в CDC регулярно 
не подавались. Поэтому было принято решение о передаче функции составле-
ния MMWR из Национального управления статистики естественного движения 
населения в отдел эпидемиологии CDC. После ряда сложных переговоров в 
CDC в январе 1961 был опубликован первый отчет (рисунок 9). 

После этого регулярные отчёты о заболеваниях, подлежащих регистра-
ции, стали неотъемлемой частью MMWR, а сам документ – важнейшим ком-
муникационным механизмом информирования для CDC и других ведомств. В 
составлении и редактировании публикаций отчёта стали принимать участие не 
только сотрудники CDC, но и специалисты различных уровней государствен-
ных и местных департаментов здравоохранения с обязательным включением 
в список авторов их имён и должностей. 

Кроме того, в целях усиления межведомственного сотрудничества в 1955 
г. было создано Собрание (ныне – Государственный и территориальный совет) 
эпидемиологов (Council of State and Territorial Epidemiologists). Эта организа-
ция на сегодняшний день по-прежнему работает в сфере реализации задач 
политики общественного здравоохранения, повышении квалификации эпиде-
миологов и совершенствования методов и программ надзора за инфекцион-
ными болезнями.

В 1968 г. была проведена Всемирная ассамблея здравоохранения, посвя-
щенная национальному и глобальному эпиднадзору за инфекционными забо-
леваниями. В ней приняли участие представители здравоохранения более 100 
стран, и в итоге была впервые сформулирована четкая глобальная программа 
эпиднадзора за инфекционными болезнями. Эта работа легла в основу между-
народного понимания концепций надзора и подчеркнула необходимость по-
стоянной надзорной деятельности за болезнями в рамках ВОЗ [70].

Таким образом, система надзорной деятельности за инфекционными бо-
лезнями вышла за рамки архивной функции, а составление отчетов приобрело 
статус «ядра национальных усилий» по эпиднадзору.

На сегодняшний день основные положения этой концепции по-прежнему 
актуальны и продолжают развиваться. Каждую неделю департаменты здра-
воохранения штатов анализируют данные о количестве случаев около 50 ин-
фекционных заболеваний. Процессы сбора данных автоматизируются, совер-
шенствуются статистические методы изучения информации [66]. В структуру 
MMWR были добавлены новые таблицы, содержащие сведения о преждев-
ременной смерти и потерянных лет потенциальной жизни, а сам документ, 
остающийся важнейшим инструментом распространения эпидемиологически 
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значимых данных, с 1995 г. размещается также в электронном виде в откры-
том доступе [2]. 

Кроме того, CDC разработал и распространил критерии оценки систем 
эпиднадзора с целью оптимизации использованию ресурсов общественного 
здравоохранения, состоящие из нескольких этапов [9].

Так, согласно этому документу, в первую очередь рекомендуется прове-
сти анализ эпидемиологической ситуации по инфекционной болезни, подле-
жащей надзору:

- изучить общее количество больных (в абсолютных значениях), относи-
тельные показатели заболеваемости и территориальную распространенность 
эпидемического процесса; 

- проанализировать показатели тяжести инфекционного процесса, такие 
как уровень смертности и коэффициент летальности;

- оценить – возможно ли было предотвратить возникновение наблюда-
емого ухудшения эпидемиологической обстановки своевременным проведе-
нием профилактических мероприятий.

Затем следует описать непосредственно оцениваемую систему:
- основные цели;
- данные, подлежащие мониторингу с указанием определения случая за-

болевания;
- наглядно изобразить блок-схему основных составных элементов.
После чего необходимо проанализировать исходные сведения для систе-

мы и алгоритм её функционирования:
- группы населения, подлежащие мониторингу;
- период времени сбора данных;
- тип собираемых сведений;
- кем предоставляются данные наблюдения;
- пути передачи информации;
- хранение информации;
- кем анализируются данные;
- способ и частота анализа сведений;
- кем составляются отчеты и кому рассылаются, периодичность, алгоритм 

и способы их написания и распространения.
При оценке полезности системы эпиднадзора целесообразно учесть, 

предполагает ли её функционирование решение следующих вопросов:
- своевременно определить тенденции изменения интенсивности эпи-

демического процесса; 
- обнаружить факторы риска, связанные с возникновением случаев за-

болевания;
- оценить уровни заболеваемости инфекционной болезнью, подлежа-

щей надзору, и смертности от неё;
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- использовать результаты мониторинга при планировании профилакти-
ческих и противоэпидемических мероприятий;

- провести оценку эффективности проведённых контрольных мер.
Затем следует представить характеристику системы по следующим пара-

метрам:
- простота (как структуры, так и алгоритма функционирования);
- гибкость (возможность адаптации с небольшими дополнительными за-

тратами времени, персонала или выделенных средств при изменении условий 
работы или потребностей в предоставлении данных);

- приемлемость (готовность отдельных лиц и организаций участвовать в 
деятельности системы эпиднадзора с распределением их обязанностей);

- чувствительность (способность к своевременному выявлению как спо-
радических случаев заболевания, так и вспышек или эпидемий);

- положительное прогностическое значение (раннее выявление случа-
ев заболеваний или с подозрением на него среди населения групп риска при 
проведении мониторинга без чрезмерного расходования ресурсов). При этом 
следует учитывать деятельность системы на различных уровнях (например, в 
некоторых штатах Америки каждый зарегистрированный случай гепатита типа 
А незамедлительно расследуется медицинской сестрой, а члены семьи, входя-
щие в группу риска, направляются на профилактическое лечение иммуногло-
булином);

- репрезентативность (сравнительный анализ и характеристика возник-
новения и распространения заболевания во времени, по территории и среди 
определённых групп лиц);

- своевременность (отражение скорости или задержки между этапами в 
системе наблюдения как для немедленных противоэпидемических мер, так и 
для долгосрочного планирования программы профилактики).

При этом для оценки некоторых параметров следует провести ретроспек-
тивный анализ деятельности системы. Так, например, когда в 1981 г. впервые 
был выявлен синдром приобретенного иммунодефицита (СПИД), для сообще-
ний о случаях заболевания использовалась существующая система уведом-
лений и отчетности департаментов здравоохранения штатов, а эпиднадзор 
адаптировался к быстрому расширению знаний о болезни, ее диагностике и 
факторах риска. Другим примером является способность системы эпиднадзо-
ра за гонореей отдельно проводить надзор за Neisseria gonorrhoeae, продуци-
рующей пенициллиназу.

После этого необходимо дать описание ресурсов, используемых для ра-
боты системы. К ним относятся прямые затраты – персонал и финансовые ре-
сурсы, необходимые для сбора, обработки, анализа и распространения дан-
ных и косвенные – для последующих лабораторных анализов или лечения по-
сле результатов наблюдения. При этом также важно учесть предотвращенные 
расходы (выгоды) в результате проведения мероприятий эпиднадзора. Так, 
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например, результаты анализа включения расходов на своевременные инфор-
мирование и опрос медицинским персоналом населения на примере штата 
Кентукки свидетельствуют, что этот подход позволил выявить на 9 случаев ге-
патита больше, чем могло бы быть обнаружено с помощью системы пассивно-
го мониторинга, и ещё 7 случаев заболевания были предотвращены благодаря 
проведению профилактики контактным с этими заболевшими.

В заключении следует сделать выводы и дать рекомендации. Указать вы-
полняет ли система свои задачи, целесообразно ли продолжение её функцио-
нирования или требуется внесений изменений.

9.2. Современная структура эпидемиологического надзора за рубежом

Санитарно-эпидемиологические службы в разных странах, несмотря на 
общность реализации международных принципов эпидемиологического над-
зора, характеризуются значительными отличиями их структурно-функциональ-
ной организации.

Проведение мероприятий эпидемиологического мониторинга и контро-
ля за рубежом находится в ведении государственных органов общественно-
го здоровья (Public Health), созданных для предотвращения возникновения и 
распространения как инфекционных, так и неинфекционных заболеваний на 
уровне популяции в целом.

В 2020 г. Центры по контролю и профилактике заболеваний (CDC) обно-
вили перечень ключевых функций этих служб (Essential Public Health Services), 
разместив актуализированную информацию на своем веб-сайте. Таким обра-
зом, основными задачами служб на сегодняшний день являются: 

1. анализ и отслеживание показателей здоровья населения, а также 
идентификация потенциальных угроз и факторов риска;

2. выявление существующих проблем в сфере общественного здоровья и 
разработка стратегий и методов для их эффективного устранения;

3. оперативное предоставление населению актуальной и достоверной 
информации, касающейся вопросов поддержания и укрепления здоровья;

4. планирование и реализация комплекса мер, направленных на защиту 
и улучшение общественного здоровья как на уровне регионов, так и на уровне 
муниципалитетов;

5. создание и внедрение комплексных планов и специализированных 
программ для профилактики различных патологических состояний;

6. разработка и подготовка правовых актов, включая законы и норматив-
ные документы с целью обеспечения правовой базы;

7. обеспечение согласованного взаимодействия между различными 
службами общественного здоровья и медицинскими учреждениями;

8. обучение и подготовка специалистов, а также организация системати-
ческого повышения их профессиональной квалификации;
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9. оценка доступности и качества предоставляемых медицинских услуг;
10. развитие научно-исследовательской деятельности и внедрение пере-

довых технологий во все области, связанные с охраной здоровья населения. 
Кроме того структура, функции и организация деятельности санитарно-

эпидемиологических служб в разных странах за рубежом характеризуются 
своими особенностями. 

Так, например, в Германии решением задач эпидемиологического над-
зора занимается Институт Роберта Коха (Robert Koch Institute). Институт был 
основан в 1891 г. и на сегодняшний день, являясь одним из центральных на-
учно-исследовательских учреждений мирового уровня, по-прежнему стоит на 
страже эпидемиологического благополучия граждан своей страны. «Наши за-
дачи не изменились со времен Коха: исследовать риски, определять контрме-
ры, охранять здоровье», – говорит преемник Роберта Коха, нынешний руково-
дитель профессор Лотар Вилер (Lothar Wieler). 

Рисунок 10 – Институт Роберта Коха (Германия, Берлин)  https://www.mk.ru/tags/gripp/142/

Структура института включают отдел инфекционных заболеваний, эпи-
демиологии и мониторинга здоровья, инфекционной эпидемиологии, центры 
биологической безопасности и генной технологии, а также проектные группы 
инфекционной биологии и эпидемиологии.

В настоящее время институт находится в непосредственном подчинении 
Федерального министерства здравоохранения (Federal Ministry of Health) и в 
своей деятельности выполняет следующие основные функции:
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- сбор и систематизацию различных показателей общественного здоро-
вья;

- эпидемиологический мониторинг, выявление факторов риска, способ-
ствующих возникновению вспышек инфекционных заболеваний; 

- реализацию комплексных научных проектов, ориентированных на ис-
следование характеристик патогенных микроорганизмов;

- противодействие угрозам, связанным с преднамеренным распростра-
нением опасных биологических агентов.

В Германии контроль за качеством продовольственной продукции возло-
жен на специализированное учреждение – Федеральное ведомство по защите 
прав потребителей и обеспечению безопасности пищевых продуктов (Federal 
Office of Consumer Protection and Food Safety). Данная организация находится 
в прямом подчинении Министерства пищевой промышленности и сельского 
хозяйства.

В США с 1946 г. санитарно-эпидемиологическое благополучие населе-
ния обеспечивает Центр по контролю и профилактике заболеваний (Center of 
Disease Control and Prevention), подведомственный Министерству здравоох-
ранения и социальных служб (United States Department of Health and Human 
Services). Центр обладает широкими полномочиями и помимо решения про-
блем, связанных с инфекционными болезнями, занимается вопросами хро-
нических соматических заболеваний, инвалидизации, патологических состоя-
ний, связанных с профессиональной деятельностью и загрязнением окружаю-
щей среды, а также противодействия биотерроризму. Структура организации 
включает несколько Координационных центров с входящими в их состав мно-
гочисленными Национальными центрами и агентствами, а также Националь-
ный институт по промышленной безопасности и здоровью (NIOSH).

Контроль за соответствием пищевых продуктов и медикаментов установ-
ленным стандартам осуществляет Управление по надзору за качеством пище-
вых продуктов и лекарств (Food and Drug Administration). Данная организация 
находится в прямом подчинении Министерству здравоохранения.

Ответственность за обеспечение общественного здоровья в Норвегии 
возложена на Норвежский директорат по здравоохранению, который нахо-
дится в ведении Министерства здравоохранения и социального обеспечения. 
Ключевые сферы деятельности данного директората включают в себя:

- систематическое наблюдение за уровнем и динамикой инфекционных 
заболеваний;

- обеспечение мер по предотвращению и ликвидации последствий чрез-
вычайных ситуаций инфекционного генеза;

- организацию мероприятий по вакцинопрофилактике;
- формирование стратегического плана развития системы здравоохране-

ния и разработка стандартов медицинской помощи при различных заболева-
ниях.
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Контроль за безопасностью и качеством продуктов питания и медика-
ментов осуществляет Норвежское Управление по безопасности пищевых про-
дуктов (Norwegian Food Safety Authority), находящееся в ведении Министер-
ства пищевой промышленности и сельского хозяйства.

Эпидемиологический надзор в Китае возложен на Китайский Центр по 
контролю и предупреждению заболеваний (Chinese Center for Diseases Control 
and Prevention), который находится под управлением Министерства здравоох-
ранения страны. В сферу ответственности центра входит:

- осуществление систематического сбора и изучения данных, отражаю-
щих состояние здоровья граждан;

- планирование мер, направленных на недопущение и сдерживание рас-
пространения инфекционных болезней;

- минимизация рисков для здоровья населения, связанных с продуктами 
питания, медицинскими изделиями, радиацией и загрязнением окружающей 
среды;

- деятельность в области охраны материнства и детства;
- осуществление комплекса мер, направленных на повышение осведом-

ленности населения о факторах, влияющих на здоровье, и популяризацию здо-
рового образа жизни.

В Тайване за обеспечение санитарно-эпидемиологического благополучия 
отвечает Тайваньский Центр по контролю над заболеваниями (Taiwan Centers 
for Diseases Control), подчиняется непосредственно Министерству здравоохра-
нения. Основные задачи Центра включают: 

- планирование и осуществление мероприятий по снижению смертности 
населения, вызванной социально значимыми заболеваниями;

- отслеживание распространения инфекционных болезней и принятие 
мер по их профилактике и лечению;

- модернизацию лабораторной базы;
- усиление санитарно-эпидемиологического контроля на границе;
- организация и проведение прививочной кампании.
Контроль за соблюдением санитарных норм в отношении пищевой про-

дукции и лекарственных средств осуществляет Управление по надзору за ка-
чеством пищевых продуктов и лекарств (Taiwan Food and Drug Administration), 
являющееся самостоятельным учреждением, подотчетным Министерству 
здравоохранения.

Функция обеспечения эпидемиологического надзора в Южной Корее воз-
ложена на Центр по контролю и предотвращению заболеваний (Korean Center 
for Disease Control and Prevention). Данное учреждение находится в подчинении 
Министерства здравоохранения и социального благополучия (Ministry of Health 
and Welfare). Ключевыми направлениями деятельности центра являются: 

- осуществление мониторинга эпидемиологической ситуации и состоя-
ния здоровья населения;
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- научно-исследовательская деятельность в направлении разработки и 
оценки эффективности профилактических мероприятий, нацеленных на сни-
жение заболеваемости инфекционными болезнями;

- совершенствование системы образования и повышения квалификации 
медицинских работников;

- реализация проектов, нацеленных на уменьшение распространения 
болезней и снижение смертности от них;

- повышение осведомленности населения о принципах ведения здоро-
вого образа жизни.

Контроль за качеством и безопасностью пищевых продуктов и лекар-
ственных средств в Южной Корее возложен на Управление по надзору за каче-
ством пищевых продуктов и лекарств (Food and Drug Administration), подчиня-
ющееся Министерству здравоохранения.

В Великобритании за поддержание санитарно-эпидемиологического 
благополучия населения отвечает Служба общественного здоровья (Public 
Health England). Данная организация подотчетна Министерству здравоохране-
ния и социальной защиты (Department of Health and Social Care) и решает сле-
дующие основные задачи: 

- оценка и интерпретация данных о здоровье населения;
- организация работы по профилактике заболеваний; 
- предотвращение и ликвидация вспышек инфекционных заболеваний;
- планирование и реализация программ вакцинации;
- выявление факторов, негативно влияющих на здоровье населения;
- формирование культуры здорового образа жизни;
- осуществление научно-исследовательской деятельности.
За качеством продуктов питания в Великобритании следит Агентство по 

стандартам продуктов питания (Food Standards Agency), которое напрямую по-
дотчетно правительству страны.

Таким образом, главными отличиями организации деятельности эпиде-
миологического надзора за инфекционными болезнями за рубежом, по срав-
нению с Российской Федерацией, являются:

- отсутствие единой санитарно-эпидемиологической службы как органа 
исполнительной власти, осуществляющего функции по выработке и реали-
зации государственной политики и нормативно-правовому регулированию в 
сфере защиты прав потребителей, разработке и утверждению государствен-
ных санитарно-эпидемиологических правил, а также по организации и осу-
ществлению федерального государственного санитарно-эпидемиологическо-
го надзора;

- задачи по отслеживанию распространения инфекционных заболеваний 
и поддержанию санитарно-эпидемиологической безопасности населения воз-
ложены на различные ведомства, подотчетные Министерству здравоохране-
ния;
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- деятельность этих организаций не ограничивается борьбой с инфекци-
онными болезнями, а также включает мероприятия по профилактике сомати-
ческой патологии, обучению населения принципам здорового образа жизни, 
проведению биомедицинских исследований и разработке стратегий для улуч-
шения системы здравоохранения.

9.3. Системы и алгоритмы реализации эпидемиологического надзора 
за рубежом

Несмотря на различия в организационных структурах служб, занимаю-
щихся поддержанием санитарно-эпидемиологического благополучия за рубе-
жом, надзор осуществляется с использованием двух основных методов: мони-
торинга на основе индикаторов (indicator-based surveillance, IBS) и выявления 
сигнальных событий (Event-Based Surveillance, EBS). Эти принципы составляют 
основу национальной системы эпидемиологического надзора (рисунок 11) 
[78].

Рисунок 11 – Структура единой национальной системы эпиднадзора [78]

Эпиднадзор на основе индикаторов (ЭОИ) – это система, предназначен-
ная для мониторинга и анализа состояния здоровья населения путем система-
тического сбора и анализа структурированных данных (индикаторов) из опре-
деленных формальных источников.

Эпиднадзор на основе сигнальных событий (ЭОС) представляет собой 
систематический сбор и анализ разрозненных, часто неструктурированных 
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данных, поступающих в режиме реального времени, для выявления и оценки 
событий или рисков, представляющих непосредственную опасность для здо-
ровья населения.

Краткая сравнительная характеристика этих основных подходов к прове-
дению надзорных мероприятий представлена в таблице 9. 

Таблица 9 – Сравнительная характеристика принципов эпиднадзора на основе индикаторов 
и сигнальных событий

Параметр ЭОС ЭОИ

Анализируемое 
явление

Широкий спектр различных 
событий (например, групповые 
случаи летальных исходов от 
неизвестной причины в одном 
населённом пункте за 
 за один и тот же период 
времени)

Болезни и синдромы, имеющие 
соответствующее определение 
случая (один или несколько 
критериев): 
- клинические; 
- эпидемиологические;
- лабораторные 

Периодичность 
информирования Немедленно 

В установленные сроки 
(еженедельно, ежемесячно, 
определенные дни недели или 
месяца). Допускается наличие 
временного интервала в 
электронной отчётности между 
регистрацией случая и передачей 
сведений в систему медицинским 
учреждением (особенно 
при наличии обязательных 
лабораторных критериев 
диагноза)

Структура
отчетности

Не регламентировано, 
допускается произвольная 
форма с возможностью 
последующей сортировки и 
анализа данных 

Чётко структурирована, в случае 
отсутствия случаев – обязательна 
нулевая отчетность

Подотчетные
единицы

Не регламентировано 
(допускается участие различных 
учреждений, в том числе 
широкой общественности)

Определенные подразделения и 
учреждения, закрытая отчётность

События для
начала мероприятий

Любая подтвержденная 
информация, который оценена 
как потенциальный риск для 
здоровья населения

Регламентированные пороги

Оперативность 
анализа Быстрая оценка риска

Регламентированные временные 
интервалы (еженедельно, 
ежемесячно)

Скорость ответа Немедленная 
Предусмотрен временной 
интервал для сбора и анализ 
данных

Источниками данных для ЭОС служат не только лечебно-профилактиче-
ские организации и государственные учреждения, но и различные националь-
ные и международные веб-сайты (Таблица 10).
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Таблица 10 – Интернет-источники информации для ЭОС
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Продолжение таблицы 10

Кроме того, следует отметить такие открытые источники данных о 
вспышках инфекционных болезней, как программы мониторинга ProMED-mail 
и HealthMap (рисунки 12, 13).
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Рисунок 12 – Главная страница ресурса ProMED-mail (https://promedmail.org/)

Рисунок 13 – Главная страница ресурса HealthMap (https://www.healthmap.org/ru/ )

Эти ресурсы открытые, бесплатные и свободные от политических ограни-
чений. Сбор информации проводится в Интернете, из печатных средств массо-
вой информации, а также различных официальных (министерств здравоохра-
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нения, федеральных, государственных и местных департаментов здравоохра-
нения и международных организаций и т.д.) и неофициальных веб-сайтов. За-
тем все сведения группой экспертов-модераторов, включающей специалистов 
по антропонозным и зоонозным заболеваниям вирусной и бактериальной 
этиологии, ветеринарных работников, эпидемиологов, медицинских энтомо-
логов, тщательно проверяются на достоверность и помещаются в соответству-
ющий контекст с помощью комментариев и ссылок. 

Помимо использования в качестве системы раннего предупреждения, 
ProMED-mail стала сетью связи, которая позволила на раннем этапе сотрудни-
чать лабораториям, работавшим над обнаружением этиологического агента 
атипичной пневмонии, по всему миру [79]. Вирусологи в Гонконге, Германии и 
Канаде использовали почту ProMED, чтобы сообщить о своих первых результа-
тах до того, как удалось создать лабораторную сеть ВОЗ по SARS. ProMED-mail 
также выступал в качестве доверенного посредника информации между сто-
ронами, не имевшими официальных каналов связи, такими как правительство 
Тайваня и ВОЗ. 

HealthMap, основанный на автоматизированной классификации и визуа-
лизации отчётов, данных интернета и СМИ относится к числу картографических 
приложений (интерактивная географическая карта) и предусматривает доступ не 
только с персональных компьютеров, но и с любых мобильных устройств [5, 27].

Однако вопрос принятия ответных мер на получаемые этими ресурсами 
данные в качестве индикаторов активности вспышек инфекционных болезней 
на практике остаётся дискуссионным [4, 31, 62]. Основной проблемой является 
преодоление предвзятости в отчетах, поскольку наблюдения могут быть слиш-
ком неспецифичными, чтобы различать значимые и ложные сигналы в условиях 
с высокими технологическими возможностями, а также быть нечувствительны-
ми даже к событиям с высоким риском в условиях с ограниченными ресурсами 
[6, 11]. Хотя нетрадиционные источники данных в некоторых приложениях под-
тверждают выводы о динамике эпидемии, ограниченная информация о случа-
ях остается препятствием для их дальнейшего применения. Например, модели, 
построенные на основе новостных сообщений о вспышках кори и эпидемиче-
ского паротита, дали значительно заниженные оценки охвата вакцинацией, что 
подчеркивает необходимость продолжения решения вопроса [16, 41, 45, 46]. 
Вместе с тем практическую пользу данных, получаемых из этих открытых источ-
ников, также не следует полностью отрицать [5, 27].

Применение на практике эпиднадзора на основе индикаторов, в свою 
очередь, также часто затруднено при необходимости решения оперативных 
задач (своевременного обнаружения вспышек, возникновения случаев опас-
ных редких или новых инфекций). Поэтому принцип ЭОС служит необходимым 
дополнением ЭОИ и значительно повышает эффективность системы эпиднад-
зора в целом (рисунок 14).
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Рисунок 14 – ЭОИ и ЭОС в системе эпиднадзора

Функционирование обоих принципов эпиднадзора включает следующие 
этапы [78]:  

- сбор первичных данных (ЭОИ) или источников информации (ЭОС);
- сортировка сведений;
- верификация (проверка, подтверждение) данных;
- оценка риска, связанного с событием; 
- передача информации согласно установленному регламенту. 
Вместе с тем несмотря на наличие общепринятой структуры программ 

эпиднадзора, научно-обоснованной этапности и двух основных подходов к его 
проведению, практическая реализация надзорных мероприятий на сегодняш-
ний день имеет свои особенности и зачастую сопряжена с определёнными 
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трудностями, во многом обусловленными проблемами взаимодействия уч-
реждений здравоохранения, наличия подготовленных кадров и уровня эконо-
мического развития страны в целом.

Так, например, в функционировании надзора на основе событий в США 
участвуют пять основных групп организаций: клиническая (частная) система 
здравоохранения, местные/государственные органы и департаменты здра-
воохранения, федеральные агентства, академические/профессиональные уч-
реждения и сотрудничающие с правительством юрисдикции. Алгоритм их вза-
имодействия представлен на рисунке 15.

Сбор первичных данных преимущественно происходит на уровне частных 
и государственных учреждений. Так, врачи клиник сообщают органам обще-
ственного здравоохранения о случаях заболеваний, требующих немедленных 
профилактических и противоэпидемических мер (например корь), о групповых 
случаях заболеваний или атипичных клинических проявлениях известных ин-
фекций, что закреплено законодательно. Передача информации может осу-
ществляться разными способами (по телефону, факсу, почте и т.д. в бумажном 
или электронном виде). В конечном итоге все данные отправляются в CDC че-
рез Национальную систему электронных телекоммуникаций для наблюдения 
(NETSS), где они агрегируются, анализируются и официально хранятся. 

Рисунок 15 – Алгоритм взаимодействия учреждений при проведении эпиднадзора 
на основе событий в США [19].
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Среди академических учреждений следует отметить ранее упоминавше-
еся Международное общество по инфекционным заболеваниям (ProMED), Ин-
дианаполисскую сеть по уходу за пациентами (Indianapolis Network for Patient 
Care) Института Регенстриф (Regenstrief Institute for Health Care) и Систему 
эпиднадзора за вспышками и заболеваниями в режиме реального времени 
(Real-time Outbreak and Disease Surveillance System) Питтсбургского универси-
тета (University of Pittsburgh) [47, 71, 74].

К сотрудничающим правительственным юрисдикциям относятся мест-
ные или государственные департаменты здравоохранения, агентства обще-
ственного здравоохранения других стран, ВОЗ, а также специализированное 
агентство ООН по вопросам здравоохранения, специалисты которых сообща-
ют о возникающих местных вспышках и случаях заболевания у туристов. Такая 
межгосударственная коммуникация сотрудников очень важна, так как инфек-
ционные болезни не имеют государственных границ. Кроме того, для обме-
на эпидемиологически значимой информацией между странами существуют 
и специализированные сети связи – Глобальная сеть оповещения о вспыш-
ках болезней и ответных мер (Global Outbreak Alert and Response Network), 
WHONET (информационная система для мониторинга устойчивости к противо-
микробным препаратам), сотрудничающие с ВОЗ лаборатории и Глобальная 
информационная сеть общественного здравоохранения (Global Public Health 
Information Network) [47, 71, 74].

Так, к примеру, уведомления национальных агентств общественного 
здравоохранения в нескольких европейских странах о случаях менингококко-
вой инфекции серогруппы W-135 среди паломников, вернувшихся из хаджа в 
Мекку, и их близких контактах позволили местным департаментам здравоох-
ранения своевременно выявить больных и провести необходимые противо-
эпидемические и профилактические мероприятия [13].

Роль федерального правительства особенно важна при необходимости 
централизации усилий всех задействованных организаций при возникнове-
нии актов биотерроризма или случаев вспышек кишечных инфекций. К фе-
деральным системам выявления вспышек относятся Система эпиднадзора за 
вспышками болезней пищевого происхождения (Foodborne Disease Outbreak 
Surveillance System), Проект по эпиднадзору за необъяснимыми случаями 
смерти и критическими заболеваниями CDC (CDC Unexplained Deaths and Critical 
Illness Surveillance Project) и Национальная лаборатория CDC по эпиднадзору и 
справочной информации о ботулизме (CDC National Botulism Surveillance and 
Reference Laboratory) [10, 12, 54, 58].

Вместе с тем решение вопроса по алгоритму взаимодействия всех орга-
низаций, участвующих в реализации надзорных мероприятий, но в настоящее 
время относительно слабо связанных между собой, требует продолжения.

Организация надзорной деятельности во многих развивающихся странах, 
особенно актуальной в связи с напряженной эпидемиологической ситуацией по 
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целому ряду инфекционных болезней, на сегодняшний день по-прежнему не-
удовлетворительна и связана со значительными сложностями. Так, например, 
результаты исследования методом анкетирования, проведённого в Нигерии, 
свидетельствует о низкой осведомлённости персонала организаций здравоохра-
нения по применению системы ЭОС (17 %) [73]. Несмотря на наличие базовой 
инфраструктуры и средств связи для её осуществления, практическая реализация 
также находится на низком уровне. Общий уровень доступности структуры отчёт-
ности составил всего лишь 28,2 %, что является недостаточным (рисунок 16).

Рисунок 16 – Штаты Нигерии, реализующие принципы ЭОС в надзорной деятельности [73].

Группы аварийной готовности и реагирования на возникновение случаев 
инфекционных болезней имелись лишь в 12 (32,4 %) штатах, из них в 10 были 
достаточно оснащены медикаментами, средствами индивидуальной защиты, 
информационными средствами и связью. Только в одной трети штатов страны 
организованы комитеты, отвечающие за координацию и мобилизацию ресур-
сов во время вспышек, при этом ни в одном штате нет чрезвычайных фондов, 
которые можно было бы мобилизовать в течение 24 часов для проведения 
исследований и борьбы с возникшей вспышкой.

Вместе с тем в настоящее время в ряде штатов уже организованы специ-
альные колл-центры, функционирующие в круглосуточном режиме, для сооб-
щений в органы здравоохранения о необычных событиях в области здоровья 
населения [55]. Кроме того, Университетом Мэриленда в Балтиморе (University 
of Maryland Baltimore) в партнерстве с Нигерийским центром по контролю за 
заболеваниями (Nigeria Center for Disease Control) было запущено приложение 
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сбора и анализа данных «Tatafo» для поиска сведений в интернете помощью 
настроенных ключевых слов [3].

Таким образом, основными задачами для повышения эффективности ор-
ганизации и проведении эпиднадзора как в Нигерии, так и в других развиваю-
щихся странах являются:

- организация обучения персонала системы здравоохранения с целью 
повышения осведомленности по вопросам ЭОС; 

- разработка круглосуточной системы приема отчетов о чрезвычайных 
ситуациях в области здравоохранения от местных органов власти, используя 
телефон, факс или электронную почту;

- предоставление финансовой поддержки и кадрового потенциала для 
обеспечения устойчивости системы EBS.

На сегодняшний день проведение эпиднадзора как в экономически раз-
витых, так и развивающихся странах уже немыслимо без применения различ-
ных лабораторных исследований. Особое значение это имеет при организации 
надзорных мероприятий в отношении новых патогенов и активно поддержива-
ется на государственных уровнях. Ярким примером служат крупномасштабные 
исследования по выявлению микроорганизмов, которые могут передаваться от 
животных к человеку, в рамках программы Агентства США по международному 
развитию по новым угрозам пандемии (US Agency for International Development 
Emerging Pandemic Threats program) [57, 72]. Также следует отметить проект 
Global Virome Project, созданный в 2018 г., с целью в течение 10 лет охарактери-
зовать все 1,6 миллионов существующих вирусов [7].

Также важны при изучении и проведении мониторинга новых, опасных 
для человека возбудителей инфекционных болезней серологические иссле-
дования [33, 49]. Обнаружение антител в пробах сывороток крови населения 
свидетельствует о произошедшем контакте с возбудителем и возможности ин-
фицирования как от животных, так и человека, что важно при расследовании 
вспышек и проведении эпиднадзора на основе индикаторов. Кроме того, се-
рологические исследования имели значительную ценность при определении 
географического диапазона и клинического спектра инфекций, вызванных ви-
русами Эбола, Зика и денге [18, 25, 26, 37, 50, 59, 60, 63, 75].

Значительную популярность в настоящее время приобретает направле-
ние по разработке новых комплексных инструментов эпиднадзора (в том числе 
для оперативного расследования вспышек) на основе сочетания геномной диа-
гностики и эпидемиологии с инновационными цифровыми платформами [28]. 

Это особенно важно при изучении передачи известных и новых возбуди-
телей инфекционных болезней от животных к человеку и обеспечения готов-
ности к своевременному реагированию на возникающие угрозы с конечной 
целью создания в будущем глобальной системы эпиднадзора за патогенами в 
режиме реального времени, основанной на «синдромном» подходе, данных 
геномики и современных информационных технологий (рисунок 17) [28]. 
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Рисунок 17 – Будущая модель эпиднадзора и раннего реагирования на вспышки [28]

Рисунок 18 – Объединение геномики и цифровых данных в проекте «Единое здоровье» 
(One Health) [28]
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Первым шагом на пути построения такой системы стала реализация про-
екта «Единое здоровье» (One Health) (Рисунок 18). Эта комплексная интегриро-
ванная система была запущена с 2004 г. в рамках проекта PREDICT, являющего-
ся частью программы «Новые угрозы пандемии» (Emerging Pandemic Threats) 
Агентства США по международному развитию (US Agency for International 
Development) с целью разработать системные междисциплинарные подходы 
к эпиднадзору, контролю и профилактике зоонозных инфекций [14, 28].

В рамках проекта PREDICT проводятся исследования по распространению 
отдельных вирусных зоонозов от определенных таксонов диких животных, 
разрабатываются неинвазивные методы отбора проб клинического материала 
от них и выполняется оценка широты вирусного разнообразия среди млекопи-
тающих для последующего составления прогноза эпидемиологической ситуа-
ции [29, 32, 35, 56].

Хотя основная цель использования интегрированной информации для 
эпидемиологического прогнозирования еще не достигнута, One Health уже ис-
пользует цифровые приложения и методы геномной эпидемиологии для изу
чения текущих вспышек. Объединение геномных данных с потоками инфор-
мационных сведений, полученных с усовершенствованных платформ эпид-
надзора, дает возможность обнаруживать увеличение популяции патогенов 
и/или межвидовые передачи, которые могут предшествовать возникновению 
случаев заболевания у людей. Например, изучение последовательностей ге-
нома варианта вируса бешенства, выделенного у енотов в сочетании с гео-
графической информацией и данными канадских и американских программ 
вакцинации против бешенства среди диких животных, продемонстрировали, 
что множественные случаи трансграничной миграции животных привели к за-
носу возбудителя в Канаду и возникновению вспышек в нескольких провинци-
ях.  Полученные данные послужили основой для проведения экстренных про-
филактических мероприятий со стороны органов здравоохранения. Также ре-
зультаты One Health широко используются при разработке программ борьбы с 
бруцеллезом, когда диагностическое тестирование в референс-лабораториях 
запускает последующее геномное наблюдение для эффективного решения за-
дач эпиднадзора за этой инфекцией.

Однако несмотря на перспективность, такой подход, применяемый в  
One Health, содержит ряд нерешённых вопросов:

- что является ранним сигналом появления опасного возбудителя по 
сравнению с фоновым микробным пейзажем? 

- какие новые патогены способны преодолевать видовой барьер и вы-
зывать болезни человека? 

- какой объем выборки животных требуется исследовать для выявления 
потенциальных возбудителей? 

В конечном счёте более эффективное использование метагеномики на 
основе подхода One Health при осуществлении эпиднадзора может заключать-
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ся в поиске «скачков» заболеваемости зоонозными инфекциями в контроль-
ных популяциях людей и последующих выборочных исследованиях животных 
с использованием ГИС-данных (карт горячих точек эмерджментных инфекций) 
и открытых информационных ресурсов, а не в стратегии широкомасштабного 
тестирования [23, 24, 48]. Комбинируя в дальнейшем результаты геномики с 
филодинамическими подходами, можно будет получать важные эпидемиоло-
гические данные: признаки расширения популяции возбудителей, доказатель-
ства передачи внутри и между животными-резервуарами и людьми, а также 
проводить анализ ранней экспансии патогена.

Таким образом, становление системы эпиднадзора на современном эта-
пе неразрывно связано с комплексным использованием геномных исследова-
ний и потоками цифровой эпидемиологии [8, 20, 21, 22]. Однако путь к такой 
реальности не обходится без препятствий. Помимо технических проблем с 
внедрением и развертыванием методов быстрого реагирования на вспышки 
заболеваний, основанных на геномике, сохраняются сложности с реализаци-
ей оперативного и беспрепятственного обмена данными. Вспышки инфекций 
возникают на стыке эпидемиологических рисков, управления, политики и эко-
номики, поэтому борьба с ними требует создания комплексной быстрореаги-
рующей системы. Так, Лондонская школа гигиены и тропической медицины 
(London School of Hygiene and Tropical Medicine) и Национальная медицинская 
академия (National Academy of Medicine) предложили создать единый орган 
для подготовки и реагирования на пандемии. Они также отметили важность 
усиления сотрудничества между различными структурами, включая офици-
альные и неофициальные системы мониторинга, эпидемиологические служ-
бы, научные сообщества и органы здравоохранения [36, 44, 76, 78].

В заключении этой главы уместно привести слова вирусолога, биолога-
эволюциониста Майкла Воробей (Michael Worobey) из Аризонского универ-
ситета (Arizona State University): «Систематический надзор за патогенными 
микроорганизмами находится в пределах нашей досягаемости, он все еще не-
дооценен и недостаточно финансируется по сравнению с масштабами угрозы» 
[7]. Если мы хотим достичь момента, когда потоки информации о патогенах, 
окружающей среде и цифровых данных интегрируются в глобальную систему 
наблюдения, нам нужно осознать, что общественное здравоохранение и со-
путствующие данные принадлежат обществу и находятся за его пределами. 
Только открытость и доступность информации позволит нам бороться с патоге-
нами, с которыми мы делим планету».
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Заключение

Таким образом, история становления эпидемиологического надзора за 
рубежом как системы непрерывного наблюдения за опасными инфекционны-
ми болезнями прошла долгий путь, начиная от составления первых отчётов о 
заболеваемости населения, предложенных Уильямом Фарром в XIX в. до фор-
мирования (в середине XX и актуальных на сегодняшний день) строгой кон-
цепции и основных принципов его реализации, связанных с именем главного 
эпидемиолога CDC Александра Дункана Ленгмюра. Разработанные програм-
мы эпиднадзора позволили эффективно противодействовать распростране-
нию опасных инфекций, уносящих тысячи людских жизней – полиомиелиту, 
гриппу, малярии, оспе и жёлтой лихорадке.

В настоящее время надзорная деятельность на территории большинства 
зарубежных стран осуществляется с использованием двух основных подходов 
– индикаторов (IBS) и сигнальных событий (EBS), значительная роль при этом 
отводится активному межведомственному сотрудничеству и широкому ис-
пользованию современных информационных технологий.

При этом ряд вопросов в организации системы эпиднадзора за рубежом 
по-прежнему остается нерешенным. Основной из них связан с необходимо-
стью оптимизации алгоритма взаимодействия организаций различной ведом-
ственной принадлежности (учреждений Министерств здравоохранения, юрис-
дикций и т.д.), участвующих в практической реализации надзорных меропри-
ятий. Решение этой проблемы в значительной мере осложняется отсутствием 
за рубежом единой государственной санитарно-эпидемиологической службы. 
Кроме того, уровень и проведение надзорной деятельности во многих разви-
вающихся странах в настоящее время оцениваются как неудовлетворительные.

На сегодняшний день значительное внимание за рубежом уделяется 
разработке комплексных инструментов эпиднадзора на основе сочетания ге-
номной диагностики и эпидемиологии с инновационными цифровыми плат-
формами. Решение этой задачи проводится в рамках работы таких проектов 
как «Единое здоровье» (One Health) и PREDICT. Дальнейшее развитие этого 
направления позволит не только своевременно реагировать на возникающие 
угрозы эпидемиологического характера, но способствовать созданию в буду-
щем глобальной системы эпиднадзора за патогенами в режиме реального 
времени, основанной на «синдромном» подходе, данных геномики и совре-
менных информационных технологий. Однако достижение этой цели возмож-
но только в условиях тесного партнёрства, открытости информации, оператив-
ного и беспрепятственного обмена данными на мировом уровне.
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Глава 10. ОПЫТ РЕАГИРОВАНИЯ НА ВСПЫШКИ 
ИНФЕКЦИОННЫХ БОЛЕЗНЕЙ ЗА РУБЕЖОМ
На сегодняшний день, несмотря на величайшие открытия и достигну-

тый прогресс в области различных медицинских исследований (в том числе 
разработке многочисленных антибактериальных и вакцинных препаратов), 
инфекционные заболевания по-прежнему являются   глобальной проблемой 
для мирового здравоохранения. Так, за последние двадцать лет человечество 
столкнулось с несколькими крупнейшими эпидемиями опасных вирусных ин-
фекций – лихорадки Эбола, атипичной пневмонии (SARS), птичьего и свиного 
гриппа, Ближневосточного респираторного синдрома (MERS) и новой корона-
вирусной инфекции (COVID-19).

Помимо непосредственной угрозы жизни и здоровью значительного 
числа людей, каждая вспышка также влечёт за собой выраженные негативные 
экономические и социальные последствия [3].

В связи с этим реагирование на каждый случай массового возникновения 
инфекционных заболеваний людей должно быть немедленным и комплекс-
ным. За рубежом одним из основных документов, определяющих проведение 
противоэпидемических мероприятий, в настоящее время являются Рекомен-
дации Коллегии Евразийской экономической комиссии от 05.04.2022 № 12 «О 
Санитарно-эпидемиологических рекомендациях, регламентирующих согласо-
ванный алгоритм реагирования на вспышки инфекционных заболеваний». 

Основную позицию занимает санитарно-эпидемиологический надзор. 
Его функционирование, кроме мероприятий мониторинга и контроля для пре-
дотвращения вспышечной заболеваемости населения, также предусматрива-
ет организацию оперативного информирования и выявление людей, контакти-
ровавших с заболевшими.

Лабораторный сектор включает в себя:
- оценку возможностей лабораторного тестирования на наличие возбу-

дителя инфекционного заболевания; 
- транспортировку и непосредственное проведение лабораторных ис-

следований клинического и других видов материала; 
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- управление полученными результатами (анализ, хранение, передача и 
т.д.).

Координация и оперативное реагирование на чрезвычайные ситуации 
санитарно-эпидемиологического характера предусматривает:

- координацию мер оперативного реагирования; 
- развитие и создание резервного потенциала систем логистики органов 

государственного санитарно-эпидемиологического надзора (контроля) и здра-
воохранения;

- планирование мероприятий по оперативному реагированию и мобили-
зацию материальных ресурсов;

- формирование групп быстрого реагирования.
Коммуникация и привлечение общественности включает в себя:
- привлечение средств массовой информации;
- информирование населения о возникших эпидемиологических рисках;
- привлечение общественности к реализации профилактических мер.
Заключительное направление – непосредственное ведение случаев ин-

фекционного заболевания и выполнение профилактических мероприятий 
включает:

- своевременное обнаружение и лечение заболевших лиц;
- введение ограничительных мероприятий; 
- организацию и выполнение мер специфической (вакцинации населе-

ния) и неспецифической профилактики;
- уничтожение переносчиков, носителей и резервуаров патогенных ми-

кроорганизмов.
Проект «Глобальный индекс безопасности в сфере здравоохранения» 

(GHS Index) провел первую в своем роде всестороннюю оценку готовности 195 
стран, подписавших Международные медико-санитарные правила (ММСП, 
2005 г.), к реагированию на угрозы в области здравоохранения [12].

Главной задачей индекса GHS является создание фундаментального ре-
сурса, отражающего финансовые затруднения при проведении мероприятий, 
обеспечивающих реагирование на глобальные биологические угрозы и готов-
ность к возникновениям осложнений эпидемиологической ситуации [15].

Предполагается, что вычисление индекса GHS повысит в будущем не 
только эффективность мер безопасности в области здравоохранения, но и 
международные возможности по противодействию опасным инфекционным 
болезням, способным вызвать пандемии в глобальном масштабе.

Для расчёта индекса GHS используется набор официально опубликован-
ных открытых сведений, определённый Международной консультативной 
группой экспертов. Исходные сведения были получены из документации Все-
мирной организации здравоохранения (ВОЗ), данных Международного эпизо-
отического бюро, законодательных актов и положений, научных статей и ре-
зультатов проведенных исследований.
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Для проведения вычислений индекса GHS был разработан специальный 
чек-лист, содержащий 140 вопросов. Материалы опросника разделены на 
шесть категорий, которые, в свою очередь, охватывают 34 критерия (85 под-
критериев). Такая детальная структура повышает объективность анализа воз-
можностей различных стран в области предотвращения и ликвидации вспы-
шек опасных инфекционных болезней (рисунок 19).

Рисунок 19 – Классификация вопросов индекса GHS («Global Health Security Index» 
(«Индекс GHS глобальный индекс безопасности в сфере здравоохранения», 2019)

При проведении анализа полученной информации особое внимание 
уделяется данным, позволяющим оценить не только общий потенциал страны, 
но и её готовность к реализации эффективных мер по локализации и ликвида-
ции первичного очага инфекционного заболевания [5].

Опросник также содержит блок вопросов, позволяющих проанализиро-
вать регулярность и результативность мер. Наглядным примером служит про-
ведение ежегодных учений, максимально имитирующих реальные условия.

Комплексные результаты вычислений (2021 г.) опубликованы на веб-
ресурсе www.ghsindex.org в форме картографического отображения с оценоч-
ным ранжированием и детализированным описанием (рисунки 20-23).
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Рисунок 20 – Стартовая страница сайта «Global Health Security Index» 
(«Индекс GHS глобальный индекс безопасности 
в сфере здравоохранения») www.ghsindex.org

Рисунок 21 – Общая карта ранжирования стран 
по значениям индекса GHS www.ghsindex.org
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Рисунок 22 – Результаты определения индекса GHS и динамики его изменения 
для отдельной страны (на примере Афганистана) www.ghsindex.org

Рисунок 23 – Таблица рейтинга стран по значениям индекса GHS 
www.ghsindex.org
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Согласно результатам исследования, средний показатель индекса GHS 
для 195 стран составил 40,2 балла. Для 60 стран, характеризующихся высоким 
уровнем дохода, была получена величина 51,9 балла. Кроме того, индексы 116 
стран с высоким и средним уровнем дохода составили 50 баллов и ниже. Таким 
образом, полученные данные наглядно демонстрируют, что к полноценному 
противодействию эпидемиям и пандемиям опасных инфекционных болезней 
не готова ни одна из стран [4, 9, 13, 17]. 

Актуальны на сегодняшний день также разработка алгоритмов реагирова-
ния на изменения эпидемиологической ситуации с использованием цветовых 
схем, отражающих уровень опасности инфекционной болезни для здоровья на-
селения, и рекомендации по соблюдению профилактических и противоэпидеми-
ческих мероприятий на уровне отдельных стран. Особый интерес среди них пред-
ставляет план управления чрезвычайными ситуациями биологического характера 
в области общественного здравоохранения в Сингапуре «Состояние системы реа-
гирования на вспышки заболеваний» (Disease Outbreak Response System Condition, 
DORSCON) в виде цветовой маркировки. DORSCON был разработан сотрудниками 
Министерства здравоохранения в 2003 г. после вспышки SARS [19, 20]. В даль-
нейшем схема была оптимизирована с включением возможности учёта тяжести 
течения заболевания и его влияния на общественную деятельность. В настоящее 
время структура DORSCON состоит из 4 уровней, отражающих результаты ситуаци-
онного анализа общественного здравоохранения (Таблица 11).

Таблица 11 – Схема «Состояние системы реагирования на вспышки заболеваний (DORSCON)»
Уровень Характер заболевания Нозология Влияние на 

повседневную 
жизнь

Рекомендации для 
общественности

Зеленый Течение инфекционной 
болезни легкое 
или тяжелое, но ее 
контагиозность низкая

MERS, 
H7N9

Минимальное 
(рекомендации 
для 
путешественников, 
пограничный 
контроль)

- При появлении 
симптомов заболевания 
не покидать место 
проживания
- Обеспечить 
соблюдение мер личной 
гигиены
- Придерживаться 
установленных 
рекомендаций 
учреждений 
здравоохранения

Желтый Инфекционная болезнь 
характеризуется тяжелым 
течением и значительной 
контагиозностью, но 
встречается за пределами 
Сингапура, или ее распро-
странение происходит на 
территории Сингапура при 
преимущественно легком 
клиническом течении, 
сравнимом с сезонным 
гриппом. 

H1N1 Незначительное 
(введение 
дополнительных 
ограничительных 
мер на пунктах 
пропуска и в 
медицинских 
организациях, 
а также рост числа 
пропусков работы 
и учебы)

Аналогичны желтому 
уровню
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В ряде случаев, особенно 
среди контингентов 
риска или при изоляции, 
возможно развитие 
тяжелых форм

Оранжевый Инфекционная болезнь 
высококонтагиозна 
и протекает 
преимущественно в 
тяжёлой форме, но 
характерна для 
Сингапура и ее 
распространение 
сдерживают

SARS, 
COVID-19

Умеренное 
(карантин, 
температурный 
контроль, 
ограничения для 
посетителей в 
больницах)

- При появлении 
симптомов заболевания 
не покидать место 
проживания
- Обеспечить 
соблюдение мер личной 
гигиены
- Придерживаться 
установленных 
рекомендаций 
учреждений 
здравоохранения
- Соблюдать меры 
контроля

Красный Заболевание является 
тяжелым и широко 
распространяется

Серьезное 
(закрытие 
школ, заказы на 
работу на дому, 
значительное 
число летальных 
исходов)

- При появлении 
симптомов заболевания 
не покидать место 
проживания
- Обеспечить 
соблюдение мер личной 
гигиены
- Придерживаться 
установленных 
рекомендаций 
учреждений 
здравоохранения
- Соблюдать меры 
контроля
- Соблюдать социальное 
дистанцирование: 
избегать мест массового 
скопления людей

Данная проблема требует глобального подхода и эффективной коорди-
нации действий на международном уровне, ведущую роль в реализации кото-
рых играет Всемирная организация здравоохранения (ВОЗ).

Вместе с тем ни одно государство, даже при наличии высокого эконо-
мического потенциала и технического уровня развития, не способно самосто-
ятельно осуществлять борьбу с возникшей эпидемией. Для решения данной 
задачи в 2000 г. была создана система «Глобальная сеть оповещения и реаги-
рования на вспышки» (Global Outbreak Alert and Response Network, GOARN) . 

В ходе так называемых «полевых миссий» GOARN на территории различ-
ных стран проводила мероприятия по борьбе со вспышками опасных инфек-
ционных болезней [6, 7, 14, 11, 10]. GOARN представляет собой сеть, состо-
ящую из многочисленных общественных медицинских учреждений, лабора-
торий, научных и других организаций, деятельность которых направлена на 
изучение возбудителей инфекционных болезней, анализ рисков, связанных с 
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каждой нозологической формой, а также на укрепление глобальной мощности 
реагирования на них. На первоначальном этапе управление GOARN осущест-
влялось руководящим комитетом, состоящим из 20 представителей партнер-
ских организаций сети и группы оперативной поддержки (Operational Support 
Team, OST), находящейся в структуре ВОЗ. На сегодняшний день эта система 
включает более 600 партнеров-учреждений. 

С момента начала своей деятельности по настоящее время GOARN уча-
ствовала в ликвидации более чем 120 происшествий эпидемиологического ха-
рактера в 85 странах с привлечением на места более 2300 экспертов

- желтая лихорадка и менингит в Африке (2000-2003 гг.);
- геморрагическая лихорадка Марбург в Анголе (2005 г.);
- холера в Зимбабве.
Следует особо отметить оперативные действия GOARN, направленные на 

локализацию вспышки SARS в Азии (2003 г.) О возникших в середине февраля пер-
вых случая заболевания в Китае GOARN была уведомлена 13 марта. Первая группа 
специалистов ВОЗ / GOARN прибыла в Гонконг и г. Ханой (Вьетнам) на следующий 
день. Эксперты в области эпидемиологии, микробиологии / вирусологии и инфек-
ционному контролю работу в г. Пекине начали 25 марта. Сотрудники участвовали 
в проведении эпидемиологических расследований, в том числе в изучении самых 
ранних случаев атипичной пневмонии, оказывали практическую помощь меди-
цинскому персоналу на местах. В дальнейшем специалисты GOARN также были 
задействованы в мероприятиях первоначального реагирования на SARS путем 
мобилизации полевых групп на территории других стран, а также в оперативной 
передаче получаемых результатов посредством телеконференций и использо-
вания защищенных веб-сайтов для обмена информацией с целью сдерживания 
эпидемии. В итоге совместных усилий к 5 июля вспышка была локализована, о 
чём было официально объявлено ВОЗ, а роль GOARN в этом была признана Все-
мирной ассамблеей здравоохранения на 56-й Ассамблее в резолюции WHA 56.29.

GOARN также приняла активное участие в организации мер по противодей-
ствию вспышке гриппа H1N1 в США и Мексике в 2009 г. Специалисты помогали Па-
намериканской организации здравоохранения (специализированному учрежде-
нию Организации Объединенных Наций (ООН), отвечающему за международное 
сотрудничество в области здравоохранения в Северной и Южной Америке) коор-
динировать и обмениваться информацией с Центром по контролю и профилакти-
ке заболеваний США (Centers for Disease Control and Centers for Disease Control and 
Prevention, CDC) и Агентством общественного здравоохранения Канады. Кроме 
того, GOARN оказывала консультативную помощь Региональному бюро ВОЗ для 
стран Тихого Океана (г. Манила, Филиппины) для организации профилактических 
мероприятий в Малайзии и Монголии, а также провела курс занятий с Региональ-
ным бюро ВОЗ для Восточного Средиземноморья (г. Каир, Египет).

Но особенно важна роль GOARN в борьбе с лихорадкой Эбола, продолжа-
ющаяся по настоящее время [16, 18]. Так, после сообщения о первых случаях 
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заболевания в Гвинее 23 марта 2014 г. Региональным бюро ВОЗ в Африке, опе-
ративная группа уже через пять дней прибыла к месту возникновения вспыш-
ки. В дальнейшем эксперты регулярно направлялись в Западную Африку для 
оказания специализированной помощи, всего было задействовано более 895 
человек, включая врачей, средний медицинский персонал, специалистов по 
лабораторной диагностике и других высококвалифицированных сотрудников.

Международный отдел инфекционного контроля (International Infection 
Control Branch, IICB) CDC осуществляет аналогичную деятельность, направлен-
ную на предотвращение и устранение осложнений эпидемиологической ситу-
ации по опасным инфекционным болезням.

В течение предшествующего десятилетнего периода IICB принимал ак-
тивное участие в реагировании на возникновение более чем двадцати вспы-
шек заболеваний, представляющих потенциальную угрозу для жизни и здоро-
вья населения:

- 2014-2016: лихорадка Эбола (Республиках  Сьерра-Леоне, Либерия и 
Гвинея);

- 2015: MERS (Республика Корея, Саудовская Аравия);
- 2016: инфекционные заболевания, вызванные устойчивой к колистину 

и карбапенемам Klebsiella Pneumoniae (Индия) [8];
- 2017: лёгочная чума (Мадагаскар);
- 2017: инфекционные заболевания, вызванные Acinetobacter baumannii 

с множественной лекарственной устойчивостью (Республика Фиджи);
2018: инфекционные заболевания, ассоциированные со штаммами 

Burkholderia cepacia, характеризующимися устойчивостью ко многим лекар-
ственным препаратам (Индия);

2018: лихорадка Ласса (Нигерия);
2018-2020: лихорадка Эбола (Демократическая Республика Конго);
2019: инфекционные заболевания, вызванные Candida auris,  Klebsiella 

pneumoniae и Pantoea agglomerans (Республика Кения); 
2020-2023: пандемия COVID-19;
2021: лихорадка Эбола (Демократическая Республика Конго, Гвинейская 

Республика);
2021-2022: Мpox (ряд стран);
2022: лихорадка Эбола (Республика Уганда).
Так, в 2022 г. специалисты IICB вместе с сотрудниками CDC в Уганде, Ми-

нистерства здравоохранения и Института инфекционных заболеваний (IDI) 
при Университете Макерере (г. Кампала) во время вспышки лихорадки Эбо-
ла, начавшейся с осени в районе Мубенде, провели ряд профилактических и 
противоэпидемических мероприятий. Особое внимание при этом уделялось 
обучению медицинского персонала мерам предупреждения инфицирования 
от больных при оказании им медицинской помощи. В двухдневном практиче-
ском тренинге по применению средств индивидуальной защиты приняли уча-
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стие более 700 медицинских работников по всей республике, затем обучение 
было продолжено на местах посредством вебинаров.

При этом несмотря на достигнутые успехи, во многих странах отмечались 
низкая эффективность систем сбора и лабораторных исследований проб, а так-
же применения полученных результатов для принятия управленческих реше-
ний, возникновение выраженных трудностей при обмене информацией. 

Всемирная организация здравоохранения (ВОЗ) в сентябре 2021 г. ини-
циировала создание Центра оперативно-аналитической информации по пан-
демиям и эпидемиям (Информационный центр ВОЗ). 

С целью поддержания эпидемиологического благополучия на мировом 
уровне ВОЗ в 2023 г. приняла решение о создании Международной сети эпи-
демиологического надзора за патогенами (International Pathogen Surveillance 
Network, IPSN). Местом расположения данного учреждения стал город Берлин. 
Указанный Центр является составной частью Программы ВОЗ, направленной 
на реагирование на чрезвычайные ситуации в сфере здравоохранения. Центр 
продолжает функционировать в настоящее время, объединяя свыше 150 госу-
дарств и шесть региональных бюро. Его основная задача – разработка эффек-
тивных инструментов сбора и анализа информации, а также предоставление 
оперативного доступа к данным для своевременного выявления, отслежива-
ния и сдерживания угроз здоровью населения [1]. 

Геномика патогенных микроорганизмов в настоящее время – неотъемле-
мая часть мониторинга за возбудителями различных инфекционных болезней. 
Её решающая роль в обеспечении готовности и непосредственной борьбе с 
угрозами здоровью населения, а также при создании эффективных вакцинных 
препаратов была ярко продемонстрирована в период пандемии COVID-19. и ин-
новационными идеями на межгосударственном уровне. IPSN в будущем пред-
полагает решить эту проблему путём предоставления платформы для глобаль-
ного сотрудничества и беспрепятственного доступа каждой страны к получае-
мым результатам передовых разработок в области геномного секвенирования 
для последующего создания лекарств и вакцин. Подобный подход, по мнению 
участников, позволит своевременно выявлять и реагировать на угрозы здоро-
вью населения до того, как они достигнут уровня эпидемии или пандемии, а 
также оптимизировать эпидемиологический надзор за различными опасными 
инфекционными заболеваниями (гриппом, туберкулёзом, ВИЧ и т.д.).

IPSN при поддержке Секретариата Пандемического центра ВОЗ объеди-
няет заинтересованные стороны через три ключевых оперативных органа. 
«Сообщества практиков» (Communities of Practice, COP) представляют собой 
площадку для коллективной разработки решений, направленных на преодо-
ление общих вызовов. Данный формат способствует объединению усилий и 
опыта различных специалистов с целью поиска инновационных и эффективных 
подходов. «Ускоритель расширения масштабов деятельности стран» (Country 
Scale-Up Accelerator, CSUA) играет роль катализатора сотрудничества и обме-
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на опытом между странами Юга. Этот механизм ориентирован на укрепление 
потенциала этих государств посредством совместных инициатив и передачи 
знаний. COPs и CSUA создаются с целью объединения организаций из разных 
секторов, уровней доходов и географических регионов, а также геномных дан-
ных. Третий орган – это Форум спонсоров, который призван обеспечивать фи-
нансирование деятельности геномного надзора за патогенами, в том числе 
за счёт предоставления грантов на исследования. Подробная информация по 
IPSN представлена в соответствующем разделе сайта ВОЗ (рисунок 24).

Рисунок 24 – Стартовая страница раздела IPSN сайта ВОЗ 
https://www.who.int/initiatives/international-pathogen-surveillance-network

Презентация IPSN состоялась 20 мая 2023 г. в кулуарах 76 сессии ВОЗ в 
Женеве, а первый ежегодный форум глобальных партнеров (GPF) состоялся в 
октябре 2023 г. в Берлине, Германия. 

Анализ систем оперативного реагирования на распространение инфек-
ционных заболеваний в странах СНГ также представляет значительный инте-
рес. Это обусловлено не только их уникальными социокультурными и эконо-
мическими условиями, но и тем, что многие из данных государств являются 
эндемичными по ряду особо опасных инфекционных болезней с природной 
очаговостью [2].
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Мероприятия по борьбе с распространением опасных инфекционных за-
болеваний в Республике Казахстан регламентируются положениями кодекса «О 
здоровье народа и системе здравоохранения Республики Казахстан» (2009 г.). 
Органы Комитета санитарно-эпидемиологического контроля Министерства 
здравоохранения Республики Казахстан (КСЭК МЗ РК) вместе со своими реги-
ональными отделениями обеспечивают санитарный надзор и контрольные 
функции. В рамках своей деятельности они также реализуют комплекс профи-
лактических мер, опираясь на лабораторную базу Национального центра экс-
пертизы (НЦЭ). Данное взаимодействие позволяет эффективно осуществлять 
мониторинг санитарно-эпидемиологической обстановки и оперативно реаги-
ровать на возникающие угрозы. Научно-практический центр санитарно-эпиде-
миологической экспертизы и мониторинга (НПЦСЭЭМ) играет ключевую роль 
в проверке данных и обеспечении эффективного обмена информацией между 
организациями местного и республиканского уровней [2].

В Республике Казахстан функционируют девять противочумных станций. 
Референтным центром по мониторингу чумы и холеры является подведом-
ственное Министерству здравоохранения Республиканское государственное 
предприятие «Национальный научный центр особо опасных инфекций имени 
Масгута Айкимбаева» (с действующей специализированной противоэпидеми-
ческой бригадой (СПЭБ), координирующее деятельность противочумных уч-
реждений. Межведомственное взаимодействие обеспечивает Комитет вете-
ринарного контроля и надзора министерства сельского хозяйства (МСХ), одна 
из основных функций которого – сбор данных о зарегистрированных случаях 
зооонозных болезней [2].

Схема оперативного оповещения при обнаружении больного с подозре-
нием на особо опасную инфекцию (ООИ) в Республике Казахстан представлен 
на рисунке 25 [2].

При появлении потенциальной опасности распространения ООИ форми-
руется межведомственная государственная комиссия по предупреждению и 
ликвидации возникших осложнений эпидемиологической ситуации и вводятся 
ограничительные меры, включая карантинные. В кратчайшие сроки создаётся 
штаб для устранения последствий чрезвычайной ситуации, ответственный за:

- проведение санитарно-противоэпидемических мероприятий;
- поддержание бесперебойной работы лабораторий НЦЭ и ННЦООИ;
- оперативное управление и согласованность работы государственных 

органов исполнительной власти в центре и на местах.
Кроме того, штаб также взаимодействует со средствами массовой ин-

формации для предоставления населению республики достоверных сведений 
о динамике эпидемиологической ситуации и реализации мероприятий, на-
правленных на её улучшение [2].
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Рисунок 25 – Алгоритм экстренного информирования при обнаружении больного 
с подозрением на особо опасную инфекцию (ООИ) [2]

В Кыргызской республике обеспечение санитарно-эпидемиологического 
благополучия населения является задачей Службы общественного здравоох-
ранения при Министерстве здравоохранения. Структура службы включает как 
республиканские, так и местные подразделения (рисунок 26) [2].
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Рисунок 26 – Состав службы общественного здравоохранения 
Министерства здравоохранения в Кыргызской Республике [2]

Проведение мониторинга эпидемиологической ситуации осуществляет-
ся специалистами центров профилактики заболеваний и госсанэпиднадзора 
(ЦПЗиГСЭН). Информация о каждом случае ООИ оперативно направляется в 
Департамент профилактики заболеваний и госсанэпиднадзора (ДПЗигСЭН). 
Информация о каждом подтверждённом или подозрительном случае опас-
ных зоонозных инфекций оперативно направляется в Республиканский Центр 
карантинных и особо опасных инфекций (РЦКиООИ). Важным разделом де-
ятельности данного центра также является осуществление систематического 
эпизоотологического обследования природных очагов чумы, расположенных 
на территории республики [2].

Кроме того, в Кыргызской республике разработаны и внедрены опера-
тивные планы мероприятий для обеспечения незамедлительного противо-
действия возникающим вспышкам инфекционных заболеваний. Операцион-
ный центр по ЧС в области общественного здравоохранения (ЦЧС), укомплек-
тованный многоотраслевыми бригадами быстрого реагирования, в течение 
120 минут (при необходимости) может быть подготовлен для экстренного раз-
вертывания и последующей полноценной работы.

В Республике Беларусь поддержание санитарно-эпидемиологического 
благополучия населения регламентируется постановлением Совета Министров 
Республики Беларусь от 10.04.2001 № 495 «О Государственной системе пред-
упреждения и ликвидации чрезвычайных ситуаций» (ред. от 09.01.2023 № 13), 
а также положениями закона Республики Беларусь от 07.01.2012 № 340-з «О са-
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нитарно-эпидемиологическом благополучии населения». Схема согласованной 
деятельности разных ведомств при чрезвычайных ситуациях и появлении био-
логической опасности для здоровья населения представлена на рисунке 27 [2].

Рисунок 27 – Состав системы реагирования при подозрении на случай появления больного 
особо опасной инфекцией в Республике Беларусь [2]

В структуре Министерства здравоохранения Республики Беларусь функ-
ционируют особые нештатные формирования оперативного реагирования. Их 
задача заключается в предоставлении неотложной медицинской помощи и ре-
ализации государственного санитарного контроля. Эти формирования включа-
ют в себя 149 групп санитарно-эпидемиологической разведки и шесть санитар-
но-эпидемиологических отрядов. Дополнительно в республиканском подчине-
нии находятся девять специализированных противоэпидемических бригад [2].

Лаборатории на базе центров гигиены, эпидемиологии и общественного 
здоровья, получившие аккредитацию, проводят комплексные лабораторные 
анализы, направленные на идентификацию микроорганизмов, относящихся к 
I и II группам патогенности.

Республиканский научно-практический центр эпидемиологии и микро-
биологии играет центральную роль в предоставлении экспертной поддержки 
в области профилактических мер и устранения очагов инфекционных болез-
ней. Благодаря функционированию лабораторий, соответствующих третьему 
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уровню биологической безопасности (BSL3), центр обладает возможностями 
для проведения исследовательских работ с возбудителями ООИ.

Контроль транспорта и граждан, пересекающих границу, осуществляется 
совместно сотрудниками санитарно-карантинных и пограничных служб в 36 
пунктах пропуска.

Несмотря на наличие у стран СНГ значительных научных и прикладных 
ресурсов для противодействия вспышкам ООИ, необходимо дальнейшее рас-
ширение межгосударственного взаимодействия, включающего модерниза-
цию оборудования и инфраструктуры, обучение специалистов, а также акти-
визацию совместного выполнения научно-исследовательских проектов и про-
ведения экспедиционных мероприятий [2].

В рамках реализации этой деятельности странам СНГ с 2015 по 2024 г. 
были переданы 27 мобильных лабораторий различного профиля. Осущест-
вляется профессиональная переподготовка сотрудников специализированных 
организаций. В рамках международных и межгосударственных учений, груп-
пы оперативного реагирования государств-участников СНГ систематически по-
вышают квалификацию и совершенствуют навыки на мобильных комплексах 
СПЭБ Роспотребнадзора. Обеспечивается оснащение необходимым оборудо-
ванием и снабжение реагентами для лабораторных исследований.  Выполня-
ются совместные проекты и программы по снижению риска возникновения 
эпидемических осложнений на территориях природных очагов и борьбе с дру-
гими ООИ (ВИЧ, корью и т.д.), а также молекулярно-генетическому мониторин-
гу их возбудителей.

Межгосударственное сотрудничество, проводимое в рамках Координа-
ционного совета по проблемам санитарной охраны территорий государств – 
участников СНГ от завоза и распространения особо опасных инфекционных 
болезней, фактически позволило сформировать и обеспечить функционирова-
ние единой системы мониторинга и оперативного реагирования на ЧС в обла-
сти общественного здравоохранения санитарно-эпидемиологического харак-
тера.

Заключение

Вспышки инфекционных болезней, уносившие жизни тысячи людей с 
древнейших времен, на сегодняшний день по-прежнему представляют собой 
глобальную проблему для мирового здравоохранения. Возникновение массо-
вых случаев «возвращающихся» и новых инфекций, таких как лёгочная чума, 
холера, лихорадки Эбола, Ласса и Марбург, SARS, MERS и COVID-19, а также 
других чрезвычайных ситуаций санитарно-эпидемиологического характера, 
требуют немедленного проведения профилактических и противоэпидемиче-
ских мер по их оперативной ликвидации и предупреждению в дальнейшем. 
Существующие в настоящее время системы и алгоритмы реагирования на вне-
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запные осложнения эпидемиологической ситуации учитывают не только энде-
мичность территорий, но и глобальные миграционные потоки, транспортные 
связи, социокультурные и экономические особенности, а также специфиче-
ский уклад жизни разных зарубежных государств. Согласно данным оценки 
расчётов GHS Index, отражающих уровень готовности стран к вспышкам инфек-
ционных заболеваний, ни одно государство, включая страны с высоким уров-
нем экономического развития, не обладает достаточной подготовкой для са-
мостоятельной борьбы с эпидемиями. Это подчёркивает необходимость меж-
дународного сотрудничества и скоординированных усилий для эффективного 
противодействия биологическим угрозам. Значительная роль в решении этой 
задачи принадлежит Международному отделу инфекционного контроля CDC и 
Глобальной сети оповещения и реагирования на вспышки GOARN. Кроме того, 
с целью поддержания эпидемиологического благополучия на мировом уров-
не ведется активная работа по созданию Международной сети эпидемиоло-
гического надзора за патогенами (International Pathogen Surveillance Network, 
IPSN) – для обеспечения сотрудничества и беспрепятственного доступа каждой 
страны к получаемым результатам передовых исследований в области геном-
ного секвенирования, разработки лекарств и вакцин. Такой подход позволит 
своевременно выявлять и реагировать на угрозы здоровью населения до того, 
как они достигнут уровня эпидемии или пандемии.
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ
На протяжении последних столетий в мире происходят глубокие измене-

ния в возникновении, распространении и проявлении инфекционных заболе-
ваний. В настоящее время главная причина этого – нарастающая глобализация 
во всех сферах жизни, оказывающая многогранное влияние как на среду оби-
тания человека, так и на его адаптационные возможности.  

Эпидемиологический прогноз на первую половину XXI века остается не-
благоприятным. Крупные вспышки инфекций последних лет подтвердили кон-
цепцию появления новых и возвращающихся инфекционных заболеваний, 
которые уже привели к существенной трансформации глобальной политики 
и национальных программ в сфере общественного здравоохранения. Все бо-
лее актуальным становится известный тезис «Инфекции не имеют границ», что 
требует тесного сотрудничества между странами и регионами.

Стабильную тенденцию к росту имеют масштабы глобальной миграции, 
расширяется её география. В докладе Международной организации по мигра-
ции (МОМ), опубликованном на официальном сайте 1 декабря 2021 года, го-
ворится уже о 281 миллионе международных мигрантов. Это примерно 3,6 % 
населения планеты. Именно международная миграция и урбанизация рассма-
триваются как ключевые факторы, способствующие быстрому распространению 
нового коронавируса SARS-CoV-2 в мире. 

По мере распространения глобализации и разрушения древних экоси-
стем возрастает риск взникновения новых вариантов опасных патогенов, ко-
торые возникают у животных, но при определённых условиях (преодоление 
межвидового барьера, мутации) могут передаваться людям и быстро распро-
страняться в человеческой популяции, создавая чрезвычайные эпидемические 
ситуации. В последнее время много внимания уделяют «Патогену (болезни) X» 
– теоретически неизвестному, гипотетическому, новому патогену, который вы-
зовет новую эпидемию или пандемию.

В целом на основании литературных данных можно обозначить основ-
ные факторы, способствующие возникновению и распространению эмер-
джентных инфекций:
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-- социальные процессы – глобализация, рост численности населения, 
старение населения, урбанизация, бедность и социальное неравенство, кон-
фликты, миграция, война и голод, а также нарушение реализации мер обще-
ственного здравоохранения;

-- изменения климата – болезни, передаваемые комарами, клещами, по 
мере потепления климата все дальше распространяются на север на новые 
территории;

-- экология – меняющиеся экосистемы, более активные контакты людей с 
носителями (дикие животные) и переносчиками (насекомые) инфекций;

-- микробная адаптация – эволюция возбудителей инфекций и измене-
ние патогенности или резистентности микроорганизмов.

Одним из важнейших событий, связанных с появлением новых вирусных 
заболеваний и возрождением известных, является генетическое изменение 
возбудителя, которое позволяет ему закрепиться в новом виде-хозяине. Рас-
пространение новых патогенов животных на людей включает в себя высоко-
динамичную комбинацию множества процессов, которые взаимодействуют 
между собой на разных уровнях. Хотя задействованные механизмы разноо-
бразны, можно выделить главные с точки зрения взаимодействия микробного 
патогена и клетки–хозяина, которые способствуют передаче зоонозной инфек-
ции, это – появление тропности к клеточным рецепторам и способность вируса 
животного подавлять врожденные иммунные реакции у людей. 

Новые опасные вирусные инфекции, выявленные в течение последних 
40 лет: вирус иммунодефицита человека (HIV), вирус гриппа птиц A (особенно 
H5N1), генипавирусы Хендра (Hendra virus, HeV) и Нипах (Nipah virus, NiV), ви-
русы семейства Coronaviridae – SARS-CoV-1, MERS-CoV, SARS-CoV-2.  Последние 
имеют широкий круг хозяев с потенциалом дальнейшего расширения. 

К недавно «возродившимся» инфекциям относятся оспа обезьян, бо-
лезнь, вызванная вирусом Марбург, Крымская геморрагическая лихорадка, 
лихорадка денге, жёлтая лихорадка, туберкулез, геморрагическая лихорадка 
Ласса, грипп А, скарлатина, дифтерия и многие другие инфекции, которые ра-
нее значительно сократились или не регистрировались, а теперь в силу различ-
ных причин возникают вновь. Возрождение туберкулеза во многом связано с 
пандемией СПИДа, другими иммуносупрессивными состояниями (онкология, 
трансплантации, тяжелые хронические заболевания, наркозависимость), а 
также с формированием множественной лекарственной устойчивости у воз-
будителя. Рост заболеваемости инфекциями, передающимися половым путём 
(ИППП), может быть связан с изменением образа жизни, притоком мигрантов 
из неблагополучных по этим инфекциям территорий. Нельзя не упомянуть свя-
занный с ослаблением (прекращением) иммунопрофилактики рост заболева-
емости дифтерией в России в конце 80-х – начале 90-х годов; вспышку полио-
миелита в Чеченской Республике в 1995 г. 
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Актуальная проблема – инфекционные патологии, вызываемые услов-
но-патогенными микроорганизмами. В данную группу входят также оппорту-
нистические заболевания, проявляющиеся, в частности, при ВИЧ-инфекции 
и других состояниях, связанных с ослаблением иммунитета. Исключительно 
большое значение в настоящее время во всем мире приобрела борьба с вну-
трибольничными инфекциями. Их основные возбудители (85% от общего чис-
ла) – УПМ: грамположительные кокки (эпидермальный и золотистый стафило-
кокк, бета-гемолитический стрептококк, пневмококк, энтерококк) и грамотри-
цательные палочковидные бактерии (клебсиеллы, эшерихии, энтеробактерии, 
протей, псевдомонады и др.).

Понимание роли УПМ в патогенезе инфекций, особенно у пациентов 
группы риска (больные с иммунодефицитом), – ключевой элемент современ-
ной инфекционной безопасности и требует междисциплинарного подхода с 
участием врачей-инфекционистов, микробиологов, эпидемиологов и клиниче-
ских фармакологов. 

Отличительной чертой внутрибольничных инфекций, вызванных УПМ, 
является их устойчивость к лекарственным препаратам. В контексте сегодняш-
них вызовов в сфере охраны здоровья, борьба с антибиотикорезистентностью 
бактерий становится одной из самых важных задач, решение которой видит-
ся по нескольким направлениям. Во-первых, это интеграция в клиническую 
практику инновационных природных антибиотических препаратов и принци-
пиально новых классов антимикробных средств с высокой эффективностью. 
Во-вторых, перспективным путем является химическая трансформация уже 
известных антибиотиков, что позволит улучшить их свойства и преодолеть ре-
зистентность. В-третьих, разработка ксенобиотиков, веществ, чуждых биоло-
гическим системам, что может стать альтернативным подходом. Кроме того, 
важным аспектом является создание целенаправленных систем доставки ле-
карств, которые обеспечат адресное воздействие на бактерии. 

В последние годы вновь возрос интерес к бактериофагам как потенци-
альным антимикробным агентам. Однако для масштабного использования 
этих средств требуется решить вопрос быстрого появления в популяции бакте-
рий резистентных к фагам вариантов.

Одним из ключевых методов изучения антибиотикорезистентности явля-
ется непрерывный мониторинг. Большинство государств Евросоюза внедрили 
национальные и международные системы отслеживания устойчивости к анти-
биотикам. В Российской Федерации принята стратегия предупреждения рас-
пространения антимикробной резистентности на период до 2030 г.

Особый интерес сегодня вызывают сочетанные инфекции. Их изучение 
затруднено в связи с наличием нескольких одновременно протекающих ин-
фекционных процессов. При сочетанных инфекциях организм человека и воз-
будители инфекций формируют сложную паразитарную систему, в которой 
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патогенные микроорганизмы взаимодействуют между собой и с макроорга-
низмом.

В большинстве природных очагов одновременно циркулируют несколь-
ко патогенных микроорганизмов. В научных публикациях представлены мно-
гочисленные сообщения о наличии сочетанных природных очагов различных 
инфекций как бактериальной, так и вирусной природы, выявлении маркеров 
возбудителей на одной территории и коинфекции в организме переносчиков 
и резервуарных хозяев патогенов. В организме клеща патогенные и эндосим-
биотические микроорганизмы, вирусы, риккетсии, бактерии образуют своео-
бразный микробиоценоз. Антагонизм между разными возбудителями в орга-
низме клеща возникает редко.

Несмотря на повышенный интерес к проблеме сочетанности инфекцион-
ных болезней, в настоящее время отсутствует комплексный научный подход к 
изучению данной инфекционной патологии. Существует проблема с регистра-
цией заболеваемости, что требует стандартизации подходов к их диагностике 
и учету.

Окружающая внешняя среда представляет собой большую совокупность 
действующих на организм человека факторов, определяющих состояние его 
специфической и неспецифической реактивности, общего адаптационного от-
вета. В условиях интенсивного технологического влияния и ухудшения эколо-
гии иммунная, нервная и эндокринная системы играют ключевую роль в под-
держании гомеостаза организма, определяя уровень адаптации.

Климатические изменения как в виде глобальных долгосрочных процес-
сов, так и краткосрочных аномальных явлений закономерно вносят свой вклад 
в изменения в системе взаимодействия человек – патогенный микроорганизм. 
Это воздействие проявляется по следующим ключевым направлениям:

- эпидемиологическое: действие на численность и жизнедеятельность 
векторов и резервуаров возбудителей природно-очаговых инфекционных бо-
лезней, их ареалы и заболеваемость населения;

- иммунологическое: нарушений функционирования иммунной системы 
в ответ на стрессовые факторы, снижение адаптационных возможностей орга-
низма;   

- социальное: процессы, возникающие вследствие стихийных бедствий.
Современные изменения климата в основном отражают тренд к повы-

шению температуры воздуха на уровне Земного шара. При этом максимальная 
интенсивность данного процесса наблюдается в нашей стране.

Наиболее отчетливо воздействие климатических факторов на интенсив-
ность проявлений эпидемического процесса проявляется для зоонозных и 
природно-очаговых инфекций. Результаты многочисленных отечественных и 
зарубежных исследований подтверждают связь роста заболеваемости КВЭ, 
КГЛ, ЛЗН и ГЛПС с увеличением температуры воздуха, почвы, а также опреде-
ляемых ими показателей влажности. Считается, что при потеплении климата 
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будет увеличиваться распространение таких инфекций как малярия, арбови-
русные инфекции, лихорадка денге, жёлтая лихорадка, японский энцефалит и 
многих других. 

 Прогнозирование вспышек с использованием сезонных климатических 
прогнозов может помочь подготовить системы здравоохранения за несколько 
месяцев до периода повышенного риска вспышек заболеваний. 

Санитарно-эпидемиологические службы в разных странах, несмотря на 
общность реализации международных принципов эпидемиологического над-
зора, характеризуются значительными отличиями их структурно-функциональ-
ной организации.

При этом главными отличиями организации деятельности эпидемиоло-
гического надзора за инфекционными болезнями за рубежом, по сравнению с 
Российской Федерацией, являются:

- отсутствие единой санитарно-эпидемиологической службы как органа 
исполнительной власти, осуществляющего функции по выработке и реали-
зации государственной политики и нормативно-правовому регулированию в 
сфере защиты прав потребителей, разработке и утверждению государствен-
ных санитарно-эпидемиологических правил, а также по организации и осу-
ществлению федерального государственного санитарно-эпидемиологическо-
го надзора;

- несмотря на наличие общепринятой структуры программ эпиднадзора, 
научно-обоснованной этапности, практическая реализация надзорных меро-
приятий на сегодняшний день зачастую сопряжена с определёнными трудно-
стями, во многом обусловленными проблемами взаимодействия учреждений 
здравоохранения, наличия подготовленных кадров и уровня экономического 
развития страны в целом.

Помимо технических проблем с внедрением и развертыванием методов 
быстрого реагирования на вспышки заболеваний, основанных на геномике, 
сохраняются сложности с реализацией оперативного и беспрепятственного 
обмена данными.

Функционирование системы эпидемиологического надзора за инфекци-
онными болезнями за рубежом с начала его становления (XIX в.) базируется на 
регулярной отчётности о заболеваемости. Проведение надзорных мероприя-
тий на территории большинства зарубежных стран основано на использова-
нии двух подходов – индикаторов (IBS) и сигнальных событий (EBS). Однако 
взаимодействие организаций различной ведомственной принадлежности, 
участвующих в реализации надзорной деятельности, осложняется отсутстви-
ем в зарубежном регионе единой государственной санитарно-эпидемиологи-
ческой службы. Кроме того, осуществление эпидемиологического надзора за 
опасными инфекциями во многих развивающихся странах по-прежнему нахо-
дится на неудовлетворительном уровне. 
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Пандемия COVID-19 вошла в историю как период чрезвычайной ситуа-
ции, представляющий угрозу национальной и международной безопасности. 
Опыт борьбы с её распространением и последствия, нанесенные мировому 
сообществу, указывают на уязвимость системы мирового реагирования, обу-
словленные неэффективностью международного сотрудничества – нескоор-
динированной и замедленной реакцией на распространение инфекционного 
агента, недостаточным финансированием здравоохранения в целом и систе-
мы реагирования на распространение инфекций в частности, а также неравно-
мерной доступностью диагностических инструментов, лекарств и вакцин. 

В Российской Федерации были реализованы профилактические и проти-
воэпидемические меры, основанные на проактивном «опережающем» подхо-
де к реагированию, что позволило контролировать распространения COVID-19. 
Благодаря этому удалось создать так называемое «окно возможностей», кото-
рое дало шанс для оптимизации работы медицинской инфраструктуры. Это, в 
свою очередь, способствовало организации надлежащего медицинского об-
служивания для населения и обеспечению целенаправленной защиты наибо-
лее уязвимых групп.

На ранних стадиях пандемии в России начали проводить генетические 
исследования, направленные на анализ циркуляции геномных вариантов 
SARS-CoV-2. Эти исследования играют ключевую роль в эпидемиологическом 
мониторинге, позволяя оценить уровень контагиозности, вирулентности и ан-
тигенные свойства новых штаммов вируса. 

Пандемия COVID-19 продемонстрировала технологическую независи-
мость Российской Федерации в области диагностики возбудителей инфекци-
онных болезней: 95% зарегистрированных ПЦР тест-систем в период панде-
мии COVID-19 были разработаны отечественными производителями.

Первой преградой на пути заноса и последующего распространения 
опасных инфекционных заболеваний на территории Российской Федерации 
является санитарно-карантинный контроль (СКК) на границе России. 

В нашей стране разработана научно обоснованная система информати-
зации и цифровизации СКК – автоматизированная информационная система 
«Периметр» (АИС «Периметр»), позволяющая оценить риски, связанные с за-
носом опасных инфекционных болезней на всех санитарно-карантинных пун-
ктах (СКП) страны.

 Одним из перспективных подходов является разработка научно обо-
снованной методики эпидемиологического мониторинга с применением ГИС-
технологий, учитывающей комплексную оценку региональных природных, 
социально-экономических особенностей и эпидемиологическую обстановку 
каждого региона страны.

С целью обеспечения геномного эпидемиологического надзора и ис-
полнения постановлений Правительства Российской Федерации была создана 
платформа VGARus (Virus Genome Aggregator of Russia). Являясь Национальной 
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базой данных геномов возбудителей инфекционных болезней, указанный ре-
сурс обеспечивает централизованный сбор геномных последовательностей 
вместе с данными эпидемиологического характера, предоставляя инструмен-
ты анализа загруженных геномов и выступая в качестве площадки для научно- 
организационного взаимодействия учреждений, осуществляющих молекуляр-
но-генетический мониторинг возбудителей инфекционных болезней в рамках 
эпидемиологического надзора. В работе платформы широко используются об-
лачные вычисления, нейронные сети и методы машинного обучения, что по-
зволяет значительно повысить скорость биоинформационной обработки дан-
ных и точность анализа геномных и эпидемиологических данных.

Важную роль в системе мониторинга биологических угроз в Российской 
Федерации играют научно-исследовательские институты Роспотребнадзора 
и Министерства Здравоохранения, в том числе сеть противочумных институ-
тов и противочумных станций. В настоящее время в стране, в соответствии с 
приказами Роспотребнадзора №1116 от 01.12.2017 и № 285 от 15.04.2024 г., 
сформирована развитая, иерархически согласованная сеть, состоящая из Ре-
ференс-центров по мониторингу за возбудителями инфекционных и парази-
тарных заболеваний, Центров индикации возбудителей инфекционных болез-
ней I-II групп патогенности, Научно-методических центров по мониторингу за 
возбудителями инфекционных и паразитарных болезней II-IV групп патоген-
ности, Центров секвенирования для мониторинга изменчивости возбудителей 
инфекций. Специализированные противоэпидемические бригады Роспотреб-
надзора, оснащенные современными технологиями и компетентным персо-
налом, также играют важную роль в обеспечении санитарно-эпидемиологи-
ческого благополучия как в стране, так и за ее пределами. Их опыт, включая 
участие в ликвидации последствий вооруженного конфликта в Южной Осетии 
и борьбу с лихорадкой Эбола в Западной Африке, демонстрирует высокую эф-
фективность и адаптивность формирований.

Опережающий прогресс современных биомедицинских наук, включая 
геномные, постгеномные направления и биоинформатику, способствовали ак-
тивному внедрению методов молекулярного анализа в эпидемиологии.

Вследствие внедрения научных достижений в литературе закрепилось 
понятие «геномный эпидемиологический надзор», представляющий собой 
комплексную систему мониторинга и анализа генетической информации па-
тогенов с целью отслеживания их распространения, мутаций и эволюции в 
популяциях. В нашей стране геномный эпидемиологический надзор сегодня 
выступает ведущим направлением в системе комплексной защиты от биоло-
гических угроз. Внедрение методов молекулярного анализа в эпидемиологию 
позволяет определять генетический профиль патогена, его вирулентность и 
эпидемический потенциал, выявлять атипичные формы, отслеживать фило-
географию патогенов. 
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В настоящее время вопрос о разработке технологий максимально бы-
строго обнаружения и идентификации патогенов стал одним из приоритетов 
национальной политики в области безопасности. С начала второго десятиле-
тия ХХI века «набирает» обороты новый период развития молекулярной эпи-
демиологии – метагеномный, который продолжается и в наши дни. Метаге-
номные методы исследования позволяют детектировать (идентифицировать 
нуклеиновые кислоты) все микроорганизмы в анализируемой пробе и прово-
дить их примерный количественный учет.

На стыке дисциплин при интеграции различных баз данных, содержащих 
генетические характеристики того или иного патогена, геоданные о месте изо-
ляции патогена, появляется возможность осуществлять мониторинг ситуации в 
режиме реального времени, определять границы распространения или мигра-
ции патогенов, обнаружить и реагировать на угрозы биотерроризма, опреде-
лить эндемичность возбудителей инфекций, определить профиль патогенов, 
характерных для территории отдельного региона или всего государства. При 
реализации этих подходов важными инструментами выступают машинное 
обучение и возможность работы с реальными данными (real world data, RWD) 
с использованием искусственного интеллекта

Практически все изменения, происходящие в мире, в том числе возник-
новение и распространение инфекционных болезней, обусловлены деятель-
ностью человека. Поэтому сегодня вопрос номер один – улучшение глобаль-
ного управления процессами, приводящими к биологической модификации и 
деградации живых систем. 

Основная задача современного этапа развития противодействия воз-
будителям инфекций – создание глобальной системы надзора за патогенами 
в режиме реального времени, эффективных систем мониторинга и реагиро-
вания, в том числе с применением «синдромного» подхода, использование 
данных геномных исследований и современных цифровых платформ. Однако 
успешное достижение этой цели возможно только при обеспечении тесного 
партнёрства и беспрепятственного оперативного обмена данными на миро-
вом уровне.

Предупреждение и ликвидация возникающих вспышек «новых» опасных 
инфекционных болезней (в том числе «Болезни Х») – приоритетная задача для 
мирового здравоохранения. Существующие национальные системы реагиро-
вания на чрезвычайные ситуации санитарно-эпидемиологического характера 
недостаточны для самостоятельного противодействия таким эпидемиям на 
уровне отдельных стран, что требует всестороннего сотрудничества и глобаль-
ного подхода.
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