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Резюме
Актуальность. Вирус гриппа типа «А» (далее ‒ вирус гриппа А) относится к семейству Orthomyxoviridae и 
характеризуется сегментированным одноцепочечным РНК-геномом. Такая организация генома вируса об-
условливает возможность реассортации, которая может приводить к появлению новых вариантов вируса. 
Основным естественным резервуаром большинства субтипов вируса гриппа A являются дикие водоплава-
ющие птицы. Сезонные миграции собирают водоплавающих птиц со всех основных миграционных путей 
в районы гнездования около Северного и Южного полярных кругов. Это делает возможным межконтинен-
тальное распространение субтипов вируса гриппа А. Наблюдение за развитием птичьего гриппа, особен-
но на территориях, ранее изолированных от человеческой деятельности, каким является Антарктический 
регион, имеет большое значение.
Цель исследования ‒ проведение молекулярно-генетического мониторинга и изучение филогенетических 
связей вариантов вируса гриппа А, циркулирующего на территории Антарктики в 2023 г. 
Материалы и методы. Исследовали 84 образца биологического материала, полученного от птиц и мор-
ских млекопитающих в апреле–мае 2023 г. на прибрежных территориях Антарктики. Для 3 образцов прово-
дили секвенирование на платформе Miseq, Illumina и филогенетический анализ полученных нуклеотидных 
последовательностей геномов вируса гриппа А.
Результаты. Подтверждена циркуляция птичьего гриппа в Антарктическом регионе. Выявлена гетероген-
ность пула циркулировавших вариантов вируса гриппа А (H3N8, H1N1). Секвенированы полноразмерные 
геномы вируса птичьего гриппа и размещены в открытой базе данных GISAID, что дополняет глобальную 
картину эволюционной изменчивости вирусов гриппа в мире (EPI_ISL_19032103, 19174530, 19174467).
Заключение. Изучение генетического разнообразия циркулирующих в полярных регионах Земли вирусов 
гриппа А и выявление присущих им условий возникновения новых генетических вариантов имеет важное 
теоретическое значение с научной точки зрения и является актуальной задачей для разработки мер по 
предотвращению биологических угроз.

Ключевые слова: вирус птичьего гриппа; субтип H1N1; субтип H3N8; полногеномное секвенирование; 
Антарктика
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Abstract
Relevance. Influenza A virus is characterized by a segmented single-stranded RNA genome. Such organization 
of the virus genome determines the possibility of reassortment, which can lead to the emergence of new virus 
variants. The main natural reservoir of most influenza A virus subtypes are wild waterfowl. Seasonal migrations 
gather waterfowl from all major migration routes to nesting areas near the northern and southern polar circles. This 
makes intercontinental spread of influenza A viruses possible. 
Objective ‒ to conduct molecular genetic monitoring and study the phylogenetic relationships of influenza A virus 
variants circulating in Antarctica in 2023.
Materials and methods. We studied 84 samples of biological material obtained from birds and marine mammals in 
April‒May 2023 in coastal areas of Antarctica. For 3 samples, sequencing was performed on the Miseq, Illumina platform 
and phylogenetic analysis of the obtained nucleotide sequences of the influenza A virus genomes was performed.
Results. The circulation of avian influenza virus in the Antarctic region was confirmed. Heterogeneity of the pool of 
circulating variants of the influenza A virus (H3N8, H1N1) was revealed. Full-length genomes of the avian influenza 
virus were sequenced and posted in the GISAID database (EPI_ISL_19032103, 19174530, 19174467).
Conclusion. The study of the genetic diversity of influenza A viruses circulating in the polar regions of the Earth and 
the identification of the conditions for the emergence of new genetic variants is a relevant task for the development 
of measures to prevent biological threats.
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Введение
Вирус гриппа типа «А» (далее ‒ вирус гриппа А) от-

носится к семейству Orthomyxoviridae и характеризу-
ется сегментированным одноцепочечным РНК-гено-
мом. Такая организация генома вируса обусловливает 
возможность реассортации, которая может приводить 
к появлению новых вариантов вируса [1]. Основным 
естественным резервуаром ортомиксовирусов, в том 
числе большинства субтипов вирусов гриппа, явля-
ются колониальные морские птицы [2‒5]. Способ-

ность птиц этой группы совершать длительные ми-
грации, наряду с их массовостью в пределах колоний, 
способствует трансконтинентальному распростране-
нию субтипов вируса гриппа А и расширяет возмож-
ности передачи последних разным видам животных, 
что в свою очередь, может способствовать появлению 
новых вариантов и видов вирусов вследствие реком-
бинации и реассортации их геномов [1, 6‒8].

Приполярные области планеты в силу сочетания 
особых физико-географических и экологических 
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условий являются точками притяжения миллионов 
перелетных морских птиц и млекопитающих, пред-
ставляя собой активную зону межвидовых контак-
тов [9‒13]. Циркуляция вируса гриппа А в природ-
ных биоценозах Антарктики и Арктики известна 
с середины 70-х гг. прошлого века. Вирус изолирова-
ли здесь от птиц и китообразных. В Антарктическом 
регионе вирусы птичьего гриппа были впервые вы-
явлены в 1976 г. – 14 штаммов субтипа вируса гриппа 
А H1N3 были выделены из тканей легкого и печени 
китов семейства полосатиковых (Balaenopteridae) 
[14]. В арктической части Канады в 1984‒1997 гг. 
у 1,2% белух серологическими методами были об-
наружены антитела к вирусам гриппа А [15]. Позд-
нее, в начале 2000-х гг. в Антарктике была выявлена 
циркуляция вируса причьего гриппа среди птиц [16].

Одной из полярных территорий, располагающих 
существенным биологическим разнообразием, явля-
ются Южные Шетландские острова, расположенные 
к северу от Антарктического полуострова. Самым 
крупным из островов этого архипелага является 
остров Кинг-Джордж (Ватерлоо).

На острове расположен ряд полярных исследова-
тельских станций, принадлежащих Аргентине («Кар-
лини»), Бразилии («Команданте Феррас»), Китаю 
(«Чанчэн – Великая Стена»), Польше («Генрик Арктов-
ский»), России («Беллинсгаузен»), Уругваю («Генерал 
Артигас»), Перу («Мачу-Пикчу»), Чили («Президент 
Эдуардо Фрей») и Южной Корее («Король Седжон»). 
Кроме того, остров располагает туристическим потен-
циалом: на нем регулярно проводят короткие экскур-
сии для десятков туристов, прибывающих морским 
или авиационным транспортом. На территории остро-
ва обитает 12 видов птиц, в том числе поморники Лонн-
берга (Catharacta antarctica lonnbergi), южнополярные 
поморники (Catharacta maccormicki), белая ржанка 
(Chionis alba), капский буревестник (Daption capense), 
доминиканская чайка (Larus dominicanus), южный 
гигантский буревестник (Macronectes giganteus), ка-
чурка Вильсон (Oceanites oceanicus), чернобрюхая 
качурка (Fregetta tropica), пингвин Адели (Pygoscelis 
adeliae), антарктический пингвин (P. antarctica), пинг-
вин папуа (P. papua) и антарктическая крачка (Sterna 
vittata) [17, 18]. Из видов млекопитающих наибо-
лее многочисленными являются тюлени Уэдделла 
(Leptonychotes weddellii) и южные морские слоны 
(Mirounga leonina). Район также посещаем антаркти-
ческими морскими котиками (Arctocephalus gazella) 
и морскими леопардами (Hydrurga leptonyx) [19].

Таким образом, эта территория обладает сочета-
нием уникальных факторов, включающим обилие 
мест гнездования дальнеперелетных птиц, большие 
популяции потенциально восприимчивых диких жи-
вотных – эндемиков, ротирующиеся группы туристов 
и персонала полярных станций.

В 2011 г. впервые была выявлена циркуляция вируса 
гриппа А на Антарктическом континенте. Вирус имел 
субтип H4N7 и был получен из биоматериала от ги-
гантского буревестника. Также в этом году было иден-
тифицировано два образца субтипа H6N8 от антаркти-

ческого поморника и антарктического пингвина [16]. 
В 2013 г. лаборатория респираторных вирусов Институ-
та Освальдо Круза (Бразилия) осуществила сбор 95 об-
разцов птичьих фекалий, которые были отобраны в ко-
лониях пингвинов на Южных Шетландских островах, 
недалеко от Антарктики, и протестированы методом по-
лимеразной цепной реакции с обратной транскрипцией 
(ОТ-ПЦР) для обнаружения вируса птичьего гриппа. 
В результате были получены 4 полноразмерных генома 
вируса гриппа А субтипа H11N2. Биоматериалом по-
служили фекалии пингвинов Адели [16]. В 2015 г. Со-
трудничающим центром Всемирной организации здра-
воохранения (ВОЗ) по исследованиям в области грип-
па в Мельбурне (Австралия) были получены образцы 
от антарктических пингвинов, в которых удалось де-
тектировать субтип H5N5. В 2017 г. также было полу-
чено несколько образцов субтипа H11N2 [20]. В то же 
время в базе данных GISAID отсутствует информация 
о субтипах вируса гриппа А, циркулировавших в Ан-
тарктическом регионе в период с 2018 по 2022 г. Пер-
вые сообщения в СМИ о том, что высокопатогенный 
птичий грипп субтипа H5N1 достиг антарктического 
региона, поступили в октябре 2023 г.1 Его выявили на 
субантарктических островах. Вирус идентифицирова-
ли на территории Южной Джорджии и на Южных Сан-
двичевых островах, примерно в 1600 км от материко-
вой части Антарктиды. Также он достиг Фолклендских 
островов. Первыми от птичьего гриппа стали массово 
погибать чайки, поморники и крачки, затем болезнь 
распространилась на альбатросов, пингвинов и антар-
ктических глупышей. Грипп А субтипа H5N1 был вы-
явлен также у млекопитающих – им болели морские 
слоны и морские котики. Всего в базе данных GISAID 
за 2023 г. представлено 18 изолятов субтипа H5N1 
из суммарно 21 секвенированного образца гриппа 
птиц из Антарктики. Субтипы гриппа А, которые были 
идентифицированы в 2023 г. помимо H5N1, – это H3N8  
(2 образца) и H1N1 (1 образец) [21].

Таким образом, в связи с высокой изменчивостью 
вирусов гриппа, ВОЗ постоянно подчеркивает необ-
ходимость ведения глобального эпиднадзора для вы-
явления генетических изменений в геноме вирусов 
гриппа А, особенно в отношении широко циркули-
рующих субтипов, каким является H3N8. Ввиду пе-
речисленных фактов, мониторинг возбудителей пти-
чьего гриппа на территориях Антарктики является 
необходимым и актуальным.

Цель работы заключалась в выявлении генетиче-
ских вариантов вируса гриппа А, циркулирующих на 
прибрежных территориях Антарктики, и определе-
нии характеристик их генома.

Материалы и методы
Биологический материал для исследования (фека-

лии, выделения птиц и морских млекопитающих, все-
го 84 образца) был собран в ходе маршрутных работ, 

1The Guardian. Catastrophic’: bird flu reaches Antarctic for the first time. 
Available at: https://theguardian.com/environment/2023/oct/24/cata-
strophic-penguins-and-seals-at-risk-as-bird-flu-reaches-antarctic-aoe
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проведенных в пределах полуострова Файлдс острова 
Кинг-Джордж в апреле‒мае 2023 г. Видовой состав об-
следованных представителей антарктической фауны: 
чернобрюхая качурка (9 положительных образцов при 
детекции РНК гриппа А), антарктический буревестник 
(1 положительный образец), толстоклювый прион (3 
положительных образца), полярная крачка (2 положи-
тельных образца), антарктический баклан (1 положи-
тельный образец), снежный буревестник (7 положи-
тельных образцов), пингвин папуа (3 положительных 
образца), доминиканская чайка (2 положительных 
образца), морской слон (6 положительных образцов), 
белая ржанка (1 положительный образец), южный ги-
гантский буревестник (1 положительный образец), 
южнополярный поморник (7 положительных образ-
цов), пингвин Адели (3 положительных образца).

Экстракцию общей РНК проводили с использованием 
набора для выделения РНК из клеток животных/бакте-
рий, мазка/соскоба эпителиальных клеток, вирусов на 
колонках от компании ООО «Биолабмикс» (Россия). 
Индикацию РНК гриппа птиц осуществляли с помо-
щью ОТ-ПЦР с детекцией результатов методом гель- 
электрофореза с использованием набора «БиоМастер 
ОТ-ПЦР–Премиум (2×)» (ООО «Биолабмикс», Россия).

Секвенирование полноразмерного генома вируса 
гриппа птиц выполняли с помощью наборов реагентов 
компании ООО «БиоЛинк» (Россия): набор для фермен-
тативной фрагментации нуклеиновых кислот; набор ре-
агентов для подготовки NGS-библиотек для платформы 
Illumina. Очистку комплементарной ДНК производили 
на магнитных частицах для очистки ДНК VAHTS DNA 
Clean Beads, (Vazyme, Китай). Геномные библиотеки 
секвенировали на платформе MiSeq, Illumina с исполь-
зованием MiSeq Reagent Kit v3 600-cycle. Для выравни-
вания полученных прочтений на референсную последо-
вательность использовали алгоритм BWA. Для получе-
ния консенсусных последовательностей использовали 
инструменты Samtools и Ivar. 

Для составления выборки последовательностей был 
проведен предварительный филогенетический ана-
лиз. Для построения первичных филогенетических 
деревьев с помощью алгоритма IQTree2 в режиме 
автоматического подбора параметров были исполь-
зованы 657 изолятов субтипа H1N1 и 1908 изолятов 
субтипа H3N8 из базы данных GISAID EpiFLU. Далее 
выборки были сокращены до 50 последовательностей 
с помощью инструмента PARNAS. Сравнительный 
филогенетический анализ нуклеотидных последова-
тельностей проводили методом максимального прав-
доподобия (maximum likelihood) с использованием 
алгоритма RAxML [22] и модели нуклеотидных замен 
GTRGAMMA. Статистическую поддержку ветвей де-
рева определяли методом быстрого бутстрепа (rapid 
bootstrap) c 1000 репликаций. Филогенетическое де-
рево укореняли на среднюю точку (midpoint rooting). 
Реконструкцию предковых последовательностей про-
водили с использованием алгоритма RAxML [23]. Ви-
зуализацию и аннотацию филогенетических деревь-
ев осуществляли с помощью инструментов Figtree 
и Inkscape. Анализ замен в аминокислотных последо-

вательностях проводили с использованием программ-
ного обеспечения MEGA и SnapGene. 

Результаты
Были проанализированы 84 пробы биологического 

материала методом ОТ-ПЦР для обнаружения РНК 
вируса гриппа А. Из них для полногеномного секвени-
рования были отобраны 46 перспективных образцов. 
По результатам сравнительного анализа полученных 
нуклеотидных последовательностей и филогенети-
ческого анализа исследованные образцы были иден-
тифицированы как субтипы вируса гриппа А H1N1 
(1 образец) и H3N8 (2 образца).

Как известно, геном вируса гриппа А кодиру-
ет 12 белков. Из них наибольший интерес для прове-
дения сравнительного и филогенетического анализа 
представляют гены поверхностных антигенов гемаг-
глютинина и нейраминидазы, а также неструктурного 
белка NS1, ответственного за ингибирование интер-
ферона и характеризующегося значительным разно-
образием среди штаммов гриппа птиц [24]. 

H1N1 – это субтип вируса гриппа А, который 
является одним из наиболее распространенных 
в мире и который был причиной пандемий 1918, 1977 
и 2009 гг. [25].

Филогенетическое окружение генома H1N1 по гену, 
кодирующему гемагглютинин, выявленного в результа-
те секвенирования (рис. 1), состоит из двух географиче-
ских групп: азиатской и европейской, причем в европей-
ской можно выделить две подгруппы – это европейская 
часть России (Московская область), страны Европы 
(Бельгия, Нидерланды) и азиатская часть России (Но-
восибирская область), страны Азии (Корея, Китай, Бан-
гладеш, Монголия). В результате филогенетического 
анализа гена гемагглютинина исследованной последо-
вательности H1N1 была выявлена близкородственная 
связь с генами гемагглютинина вирусов, обнаруженных 
у уток на территориях Бельгии и азиатской части Рос-
сии, уровень подобия составил 97‒98%. При этом наи-
более близкородственными оказались штаммы, цирку-
лировавшие в основном в период 2018‒2023 гг. у диких 
водоплавающих птиц (рис. 1). В целом нуклеотидная 
последовательность гена гемагглютинина исследуемо-
го образца является характерной для птичьих изолятов 
Восточного полушария.

На филогенетическом дереве гена нейраминида-
зы (рис. 2) выявленный штамм H1N1 имеет поло-
жение на дереве, близкое к изолятам, циркулиро-
вавшим на территориях таких стран, как Бельгия, 
Нидерланды, европейская часть России (Москов-
ская область), в период 2016‒2023 гг., а также на 
территориях Бельгии, Южной Кореи и Новосибир-
ской области с 2019 по 2023 г. Причем наиболее 
близкими (рис. 2) оказались A/Anas_platyrhynchos/
Belgium/00358_0006/2023 и A/mallard/Novosibirsk_
region/3445k/2020 с различием в 3‒4% относительно 
исследуемого изолята H1N1.

Вирус гриппа A субтипа H3N8 относится к субти-
пам, наиболее часто встречающимся у птиц. Меж-
видовая передача субтипа H3N8 была зарегистри-
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Рис. 1. Филогенетическое дерево по гену гемагглютинина для изолятов вируса гриппа A субтипа H1N1.
Здесь и на рис. 2‒5: филогенетическое дерево построено с помощью алгоритма RAxML методом максимального правдоподобия (ML) с использова-
нием модели нуклеотидных замен GTRGAMMA. Статистическую поддержку ветвей дерева определяли методом быстрого бутстрепа (rapid bootstrap) 
c 1000 репликаций. Значения поддержки ниже 70 не показаны. Филогенетическое дерево укоренено на среднюю точку (midpoint rooting). Рекон-
струкцию предковых последовательностей проводили с использованием алгоритма RAxML. Синим цветом на деревьях указаны последовательности 
образцов, секвенированные в ходе данного исследования. Зеленым цветом выделены старейшие штаммы для генетических групп по гемагглютинину. 

Красным цветом над узлами дерева обозначены замены в соответствующих реконструированных аминокислотных последовательностях.
Fig. 1. Phylogenetic tree for the hemagglutinin gene for influenza A virus subtype H1N1 isolates. 

Here and in Fig. 2‒5: The phylogenetic tree was constructed by the RAxML algorithm using the maximum likelihood (ML) method and the GTRGAMMA 
nucleotide substitution model. Statistical support for tree branches was determined by the rapid bootstrap method with 1000 replications. Support values   
below 70 are not shown. The phylogenetic tree is midpoint rooted. Ancestral sequences were reconstructed using the RAxML algorithm. Blue color on the 
trees indicates the sequences from this study. The oldest strains for genetic groups by hemagglutinin are shown in green. Substitutions in the corresponding 

reconstructed amino acid sequences are shown in red above the tree nodes.
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рована у разных видов млекопитающих, причем 
у собак и лошадей она носила эндемический харак-
тер. На текущий момент зарегистрировано 3 случая 
инфицирования человека вирусом птичьего грип-
па A субтипа H3N8; все случаи были зарегистри-
рованы в Китае в период 2022‒2023 гг., заражение, 
предположительно, произошло в результате прямо-
го или косвенного контакта с инфицированной до-
машней птицей [26].

Филогенетически выявленные изоляты субтипа 
H3N8 (EPI_ISL_19174530 и EPI_ISL_ 19174467) по ге-
ну, кодирующему гемагглютинин, имеют обособлен-
ное положение относительно друг друга. Возмож-

но, это связано с их независимой эволюцией в рай-
оне распространения. В целом филогенетическое 
окружение для изолята H3N8 (EPI_ISL_19174530) 
представлено штаммами, циркулировавшими в пе-
риод 2018‒2023 гг. в Азии (рис. 3). Наиболее близ-
кими на дереве по гену гемагглютинина являлись 
изоляты, полученные из Китая и Бангладеш в пери-
од 2019‒2023 гг. (рис. 3). 

Филогенетическое окружение изолята H3N8 (EPI_
ISL_ 19174467) также состоит из азиатских (Китай, 
Казахстан, Монголия, Бангладеш) и европейских 
штаммов (Польша, Бельгия, Германия, Австрия) 
по гену гемагглютинина. Наиболее близкими изолята-

Рис. 2. Филогенетическое дерево по гену нейраминидазы для изолятов вируса гриппа A субтипа H1N1.
Fig. 2. Phylogenetic tree for the neuraminidase gene for influenza A virus subtype H1N1 isolates. 
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ми являлись штаммы, которые циркулировали на тер-
ритории азиатской части России в период 2018‒2021 
гг. у диких водоплавающих птиц (рис. 3).

Гомология секвенированного изолята A/
Pygoscelis papua/Fildes Peninsula, King George 
Island/31/2023 (H3N8) по гену нейраминидазы со-

ставляла от 96‒97% относительно изолятов от ди-
ких водоплавающих птиц азиатской части России A/
common teal/Novosibirsk region/3556k/2020 (H3N8), 
Монголии A/duck/Mongolia/WKU-42/2022 (H3N8) 
и европейских штаммов, таких как: A/duck/Cher-
nogolovka/5897/2021(H3N8), A/Anas_platyrhynchos/

Рис. 3. Филогенетическое дерево по гену гемагглютинина для изолятов вируса гриппа A субтипа H3N8. 
Fig. 3. Phylogenetic tree for the hemagglutinin gene for influenza A virus subtype H3N8 isolates. 



384

PROBLEMS OF VIROLOGY (VOPROSY VIRUSOLOGII). 2024; 69(4)
https://doi.org/10.36233/0507-4088-257

ORIGINAL RESEARCHES

Belgium/2987_0001/2021(H3N8), A/mallard/Germa-
ny-BB/2023AI07658/2023(H3N8). Максимальное 
различие наблюдалось между исследуемым изоля-
том и штаммом A/duck/Bangladesh/19D2073/2023 
(H3N8) (рис. 4).

В результате исследования обнаружено, что по ге-
ну нейраминидазы изолят A/Sterna paradisaea/Fildes 
Peninsula, King George Island/09/2023 (H3N8) наи-
более филогенетически близок к азиатским изо-
лятам A/mallard/Novosibirsk region/3314k/2020 
(H3N8) и A/duck/Mongolia/29/2011 (H3N8). Зна-
чительное различие (5%) было зарегистрировано 
между нуклеотидными последовательностями ис-
следуемого изолята и штамма A/wild duck/Germany-
NW/2023AI07895/2023 (H3N8) (рис. 4). В целом фи-
логения исследуемых изолятов из Антарктики имеет 
примерно схожую тенденцию относительно пред-
ставленных генов – это вклад как европейских, так 
и азиатских штаммов в реассортацию, причем все 
географические точки объединены территориальной 
близостью друг к другу, как, например, Нидерланды, 
Бельгия и Германия. Также результаты анализа по-
казали, что исследуемые изоляты имеют достаточно 
большую генетическую дистанцию относительно 
штаммов, циркулирующих в Северной Америке.

Восьмой сегмент РНК вируса гриппа А состо-
ит из 890 нуклеотидов и кодирует 2 неструктурных 
белка – NS1 и NS2. В 1980 г. C. Scholtissek и V. Von 
Hoyningen-Huene [27] определили, что вирусы грип-
па А можно разделить на 2 группы (группа 1 и более 
разнородная группа 2) относительно гомологии по-
следовательности оснований их неструктурных генов 
(NS). Внутри данной группы гомология составляет 
от 94 до 100% или 75 и 100% соответственно, тогда 
как между двумя группами она находится в диапазо-
не всего 40%. В настоящее время принято определять 
эти группы как аллель А и аллель B, причем ассоции-
ровать аллель B исключительно с вирусом, циркули-
рующим только среди птиц, а аллель А ‒ с вирусами, 
имеющими предрасположенность к циркуляции сре-
ди млекопитающих. Также ген NS большинства высо-
копатогенных вирусов птичьего гриппа H5N1, выде-
ленных у человека с 1997 г., связан с аллелью A [28].

Образцы субтипа H3N8, выявленные в настоящем 
исследовании, относятся к евразийской генетической 
линии, по гену NS к аллели B. Причем при сравнении 
нуклеотидных последовательностей исследуемых 
изолятов со штаммом A/Goose/Guangdong/1/1996 уро-
вень гомологии составил 92‒93%, а со штаммом A/
Mallard/Sweden/2724/2006 – 67% соответственно. Ре-
зультаты филогенетического анализа по гену NS изо-
лята A/Pygoscelis papua/ Fildes Peninsula, King George 
Island/31/2023 (H3N8) и изолята A/Sterna paradisaea/
Fildes Peninsula, King George Island/09/2023 (H3N8) 
показали их значительное родство (рис. 5). Филогене-
тическое окружение представлено в основном образ-
цами, выявленными на территориях Бельгии, Нидер-
ландов и европейской части России. Максимальный 
процент гомологии наблюдался между представлен-
ными изолятами и штаммом A/Anas_platyrhynchos/

Belgium/2214_0001/2021 (H3N8). Наибольшее разли-
чие по гену NS было относительно штамма A/aquatic 
bird/Korea/KN-1/2004 (H3N8).

Генетический анализ гена NS исследуемого образца 
субтипа H1N1 показывает его соответствие евразий-
ской линии, аллели A. При сравнении с образцом A/
Mallard/Sweden/2724/2006 процент гомологии по ну-
клеотидным последовательностям составил 87%. От-
носительно A/Goose/Guangdong/1/1996 уровень гомо-
логии составил 69%. Филогенетическое окружение 
представлено образцами из Кореи, Бангладеш, Китая, 
Монголии и азиатской части РФ. Наиболее близким 
(98% подобие) по гену NS к исследуемому образцу 
был A/Bean goose/Korea/KNU-16/2022. 

Наибольшую генетическую дистанцию относи-
тельно выявленного изолята имели образцы из Ар-
гентины, Австралии и США. Результаты филогенети-
ческого анализа по гену NS позволяют предположить, 
что штаммы вируса гриппа генетически довольно 
разнообразны и содержат свои уникальные нуклео-
тидные последовательности, что вероятнее всего свя-
зано с функцией этого гена в геноме как антагониста 
интерферона (рис. 5). 

Обсуждение
Таким образом, результаты настоящего исследования 

продемонстрировали, что выявленные изоляты возник-
ли, вероятнее всего, в результате реассортации между 
европейскими (Бельгия, Нидерланды, Россия) и азиат-
скими (Монголия, Китай, Бангладеш) штаммами. Зна-
чительный вклад в формирование реассортантов был 
обусловлен циркулирующими в период 2018‒2023 гг., 
на территории азиатской части России у диких водо-
плавающих птиц изолятами гриппа А, это может кос-
венно свидетельствовать о множественных заносах 
различных субтипов патогена с территории азиатской 
части России на территорию Антарктики, причем ге-
новариантов, циркулирующих на текущий момент вре-
мени в Европе и Азии в популяциях диких птиц.

Как известно, для успешной межвидовой трансмис-
сии необходимо изменение свойств гемагглютинина 
вирусов гриппа птиц. Показано, что эти изменения 
связаны с аминокислотными заменами в рецеп-
тор-связывающем сайте гемагглютинина [29].

У гемагглютинина H1 вируса гриппа, как свидетель-
ствуют данные литературы, были обнаружены сле-
дующие аминокислотные замены, связанные с меж-
видовой передачей вируса: S138A, E190D и G225D. 
Для гемагглютинина H3 межвидовая передача была 
связана с мутациями Q226L и G228S [30].

В этой связи нами был проведен анализ аминокислот-
ных последовательностей на наличие таковых мутаций 
у идентифицированного изолята H1N1. В результате 
проведенного анализа были выявлены аминокислотные 
замены S138Y и E190T, в то же время отсутствовали из-
менения в положении 225, соответствующему глицину.

Для изолята A/Pygoscelis papua/Fildes Peninsula, 
King George Island/31/2023 (H3N8) были выявле-
ны аминокислотные замены: пролин в положе-
нии 226, Q226P и тирозин в 228 (G228T). Соот-
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Рис. 4. Филогенетическое дерево по гену нейраминидазы для изолятов вируса гриппа A субтипа H3N8. 
Fig. 4. Phylogenetic tree for the neuraminidase gene for influenza A virus subtype H3N8 isolates. 
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Рис. 5. Филогенетическое дерево по гену NS1 для изо-
лятов вируса гриппа A субтипов H3N8 и H1N1. 

Fig. 5. Phylogenetic tree for the NS1 gene for influenza A 
virus isolates of subtypes H3N8 and H1N1. 
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ветственно для изолята A/Sterna paradisaea/Fildes 
Peninsula, King George Island/09/2023 (H3N8): пролин 
в положении 226, Q226P и гистидин в 228, G228H.

Таким образом, можно сделать вывод о накоплении 
в геномах антарктических изолятов несинонимичных 
мутаций, однако влияние соответствующих им ами-
нокислотных замен на биологические свойства виру-
сов в настоящее время остается неизученным.

В целом эволюция вирусов гриппа имеет сложный 
и динамичный характер, ввиду особенностей органи-
зации генома и активной циркуляции среди большого 
числа диких водоплавающих птиц. Геномное мно-
гообразие вирусов зоонозного гриппа, которые уже 
вызывали случаи инфицирования человека, требует 
укрепления надзора за вирусами гриппа как среди 
людей, так и в дикой природе.

Экосистемы прибрежной Антарктики являются 
важнейшей географической локацией с точки зрения 
организации систематических мониторинговых ис-
следований. Следует отметить что отдельные виды 
антарктических птиц способны к межконтиненталь-
ным миграциям (например, полярные крачки ежегод-
но мигрируют из Антарктики в российскую Арктику). 
Данное обстоятельство актуализирует вопрос о роли 
дальнеперелетных мигрантов в качестве векторов пе-
реноса зоонозных инфекций, включая грипп А.

Заключение
Полученные данные свидетельствуют о циркуляции 

на территории Антарктики вирусов гриппа А субтипов 
H1N1 и H3N8, с уникальными геномными характери-
стиками, что, в частности, проявляется спектром мута-
ций, ассоциированных с их потенциальной межвидовой 
передачей. Природная среда Антарктики, несмотря на 
экстремальные климатические условия, способна фор-
мировать возможные зоны образования и эволюции 
вирусов, в частности гриппа А. По нашему мнению, 
изучение генетического разнообразия циркулирующих 
в полярных регионах Земли вирусов гриппа А и выяв-
ление присущих им условий возникновения новых ге-
нетических вариантов и видов вирусов имеет важное 
теоретическое значение с научной точки зрения и яв-
ляется, безусловно, актуальной задачей для разработки 
мер по предотвращению биологических угроз. 
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