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130 лет назад, в 1892 г., нашим великим соотечественником Дмитрием Иосифовичем Ивановским (1864–
1920) открыт новый вид патогенов – вирусы. Вирусы существуют с момента зарождения жизни на Земле и 
на протяжении более 3 млрд лет по мере эволюции биосферы включены в межпопуляционные взаимодей-
ствия с представителями всех царств жизни: архей, бактерий, простейших, водорослей, грибов, растений, 
беспозвоночных и позвоночных животных, позднее включая вид Homo sapiens (Hominidae, Homininae).
Открытие Д.И. Ивановского положило начало новой науке – вирусологии, бурное развитие которой в XX в. 
было связано с борьбой с новыми и возвращающимися (emerging-reemerging) инфекциями, эпидемии (эпи-
зоотии) и пандемии (панзоотии) которых создавали угрозу национальной и глобальной биобезопасности 
(клещевой и другие энцефалиты, геморрагические лихорадки, грипп, оспа, полиомиелит, ВИЧ, паренте-
ральные гепатиты, коронавирусные и другие инфекции). Фундаментальные исследования свойств вирусов 
заложили основу для разработки эффективных методов диагностики, вакцинопрофилактики и противови-
русных лечебных препаратов. Отечественные вирусологи продолжают занимать ведущие позиции по неко-
торым приоритетным направлениям современной вирусологии, в частности по вакцинологии, мониторингу 
формирования популяционного генофонда вирусов в процессе эволюции в различных экосистемах и ряду 
других направлений. Осмысленное сочетание теоретических подходов изучения эволюции вирусов с ин-
новационными методами исследований их молекулярно-генетических свойств и создание на этой основе 
новых поколений вакцин и противовирусных препаратов обеспечат существенное снижение последствий 
грядущих пандемий (панзоотий), возможность возникновения которых в будущем чрезвычайно высока. 
В обзоре представлены основные этапы становления и развития вирусологии как науки в России с акцен-
том на наиболее значимых достижениях отечественных вирусологов в борьбе с вирусными инфекционны-
ми заболеваниями человека и животных. 
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инфекции; грипп; клещевой энцефалит; арбовирусы; ВИЧ; парентеральные гепати-
ты; COVID-19; вакцины

Для цитирования: Львов Д.К., Альховский С.В., Жирнов О.П. 130 лет вирусологии. Вопросы вирусологии. 
2022; 67(5): 357-384. DOI: https://doi.org/10.36233/0507-4088-140
Для корреспонденции: Львов Дмитрий Константинович, академик РАН, профессор, д-р мед. наук, заведу-
ющий отделом экологии вирусов с научно-практическим центром по экологии и эпидемиологии гриппа, Ин-
ститут вирусологии имени Д.И. Ивановского ФГБУ «Национальный центр эпидемиологии и микробиологии 
имени почетного академика Н.Ф. Гамалеи» Минздрава России, 123098, г. Москва, Россия. E-mail: dk_lvov@
mail.ru

Участие авторов: Львов Д.К. – разработка концепция, обобщение материала, написание и редактирование ста-
тьи; Альховский С.В. – написание и редактирование статьи; Жирнов О.П. – написание и редактирование статьи. 
Финансирование. Работа выполнена при частичной финансовой поддержке РФФИ, проект № 20-04-60154.
Конфликт интересов. Авторы декларируют отсутствие конфликта интересов.
Поступила 03.09.2022
Принята в печать 04.10.2022
Опубликована 31.10.2022

mailto:dk_lvov@mail.ru
mailto:dk_lvov@mail.ru
https://crossmark.crossref.org/dialog/?doi=10.36233/0507-4088-140&domain=PDF&date_stamp=2022-11-19


358

PROBLEMS OF VIROLOGY (VOPROSY VIRUSOLOGII). 2022; 67(5)
https://doi.org/10.36233/0507-4088-140
EDITORIAL CONCEPT

REVIEW ARTICLE
https://doi.org/10.36233/0507-4088-140

130th anniversary of virology
Dmitry K. Lvov, Sergey V. Alkhovsky, Oleg P. Zhirnov 

D.I. Ivanovsky Institute of Virology of N.F Gamaleya National Research Center of Epidemiology and Microbiology of 
Ministry of Health of the Russian Federation, 123098, Moscow, Russia

130 years ago, in 1892, our great compatriot Dmitry Iosifovich Ivanovsky (1864–1920) discovered a new type of 
pathogen – viruses. Viruses have existed since the birth of life on Earth and for more than three billion years, as 
the biosphere evolved, they are included in interpopulation interactions with representatives of all kingdoms of 
life: archaea, bacteria, protozoa, algae, fungi, plants, invertebrates, and vertebrates, including the Homo sapiens 
(Hominidae, Homininae).
Discovery of D.I. Ivanovsky laid the foundation for a new science – virology. The rapid development of virology in 
the 20th century was associated with the fight against emerging and reemerging infections, epidemics (epizootics) 
and pandemics (panzootics) of which posed a threat to national and global biosecurity (tick-borne and other 
encephalitis, hemorrhagic fevers, influenza, smallpox, poliomyelitis, HIV, parenteral hepatitis, coronaviral and 
other infections). Fundamental research on viruses created the basis for the development of effective methods of 
diagnostics, vaccine prophylaxis, and antiviral drugs. Russian virologists continue to occupy leading positions in 
some priority areas of modern virology in vaccinology, environmental studies oz zoonotic viruses, studies of viral 
evolution in various ecosystems, and several other areas. A meaningful combination of theoretical approaches to 
studying the evolution of viruses with innovative methods for studying their molecular genetic properties and the 
creation of new generations of vaccines and antiviral drugs on this basis will significantly reduce the consequences 
of future pandemics or panzootics. The review presents the main stages in the formation and development of 
virology as a science in Russia with an emphasis on the most significant achievements of soviet and Russian 
virologists in the fight against viral infectious diseases.
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Введение
В основу сложившейся системы изучения инфек-

ционной патологии положен этиологический прин-
цип: вызывающие её возбудители изучаются тремя 
науками – бактериологией, вирусологией, микологи-
ей, объединёнными в общее понятие «микробиоло-
гия». По инициативе ведущих вирусологов середины 
XX в. Виктора Михайловича Жданова (1914–1986), 
Джозефа Мельника (Joseph Melnick, США, 1914–
2001), Питера Уайлди (Peter Wildy, Великобрита-
ния, 1920–1987) и Нильса Окер-Блома (Nils Oker-
Blom, Финляндия, 1919–1995) была организована 
вирусологическая секция Международного союза 

микробиологических обществ (International Union of 
Microbiology Societies – IUMS), конгрессы которого 
проводятся 1 раз в 3 года. Вирусологическая часть 
этих конгрессов является наиболее активной и мно-
гочисленной.

В современной классификации вирусы представля-
ют отдельный, но формально не выделенный аналог 
домена (domain) – Viruses, наряду с тремя главными 
доменами живой природы: археями (Archaea), бак-
териями (Bacteria) и эукариотами (Eukarya). Внутри 
домена Viruses вирусы объединены в шесть основ-
ных надцарств (realm), 10 царств (kingdom), 17 типов 
(phylum), 65 отрядов (order), 233 семейства (family) 
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и 2606 родов (genus), включающих более 10 тыс. опи-
санных видов (species)1.

Рождение вирусологии
Эмпирический период развития вирусологии отно-

сится к середине XIX в., когда Эдвард Дженнер (Edward 
Jenner, 1729–1823) использовал экссудат от инфициро-
ванных оспой коров для иммунизации людей от нату-
ральной оспы, а Луи Пастер (Louis Pasteur, 1822–1895) 
за 14 лет до открытия первого вируса животных разра-
ботал первую антирабическую вакцину.

Период зарождения вирусологии как науки про-
должался в последнее десятилетие XIX в., и в этом 
процессе выдающаяся роль принадлежит учёным, 
работавшим на модели вируса табачной мозаики 
(ВТМ, TMV), по современной классификации при-
надлежащего к роду Tobamovirus семейства Vir-
gaviridae: германскому химику Адольфу Майеру  
(A. Mayer, 1843–1942), русскому ботанику Дмитрию 
Иосифовичу Ивановскому (1864–1920) и голландско-
му бактериологу Мартину Бейеринку (Martinus Wil-
lem Beijerinck, 1851–1931). А. Майер дал название бо-
лезни табака и установил её инфекционную природу 
[1]. Д.И. Ивановский в 5-летнем цикле работ, начатом 
в 1887 г., впервые показал, что речь идёт о двух различ-
ных заболеваниях с грибковой и неизвестной этиоло-
гией. Результаты своих первых экспериментов 28-лет-
ний ученый опубликовал в журнале «Сельское хозяй-
ство и лесоводство» под названием «О двух болезнях 
табака» [2], а также в трудах Императорской акаде-
мии наук Санкт-Петербурга на немецком языке [3]  
в 1892 г. Дальнейшее развитие идеи о новой биологи-
ческой форме жизни получило в его докторской дис-
сертации «Мозаичная болезнь табака» [4]. 

Д.И. Ивановский первым выявил и сформулировал 
основной комплекс признаков, характерных для но-
вой неизвестной формы жизни: 

1) способность размножаться только в живом организ-
ме – растении, листьях табака (облигатный паразитизм); 

2) в отличие от микробов неспособен размножаться 
на обычном бесклеточном питательном агаре; 

3) имеет корпускулярную природу внутриклеточно-
го агента (contagium vivum fixum); 

4) обладает инфекционной природой биологическо-
го существа (контагиозность – заразность); 

5) имеет малый размер и способность проникать че-
рез микробные фарфоровые фильтры (фильтрующий-
ся инфекционный агент). 

Голландский учёный M. Бейеринк, сделавший ряд 
сходных наблюдений 6 лет спустя после публикации 
Д.И. Ивановским результатов в 1892 г., признавал 
приоритет результатов русского учёного, о чём он на-
писал в своём известном письме к Д.И. Ивановскому 
в 1899 г. [5, 6]: «Подтверждаю, что приоритет опыта 
с фильтрованием через свечи (свечи Шамберлана. – 
Примеч. авт.), как я теперь убедился, принадлежит 
господину Ивановскому. При написании моей работы 

я не знал ни об опытах господина Ивановского, ни го-
сподина Половцева». 

В отличие от русского учёного голландец в своих 
работах допускал ошибочную интерпретацию своих 
результатов, считая агент болезни табака раствори-
мым ядом (contagium vivum fluidum). На основании 
этой ошибочной идеи М. Бейеринк предложил не-
точный термин «вирус» (жидкий яд) для обозначения 
нового неизвестного инфекционного агента, но этот 
ошибочный термин прижился в научной литературе 
и используется в настоящее время в публичном лек-
сиконе [7]. 

Таким образом, открытие нового корпускулярного 
по своей природе инфекционного агента как новой 
формы жизни по праву признано во всём мире за рус-
ским учёным Д.И. Ивановским. 50 лет спустя первый 
нобелевский лауреат в области вирусологии Венделл 
Стенли (W. Stenley) писал, что «будет справедливым 
признать Ивановского отцом новой науки – вирусоло-
гии, причём его право на славу растёт с годами и его 
отношение к вирусам должно рассматриваться в том 
же свете, как мы смотрим на отношение Пастера 
и Коха к бактериям» [8].

Имя Д.И. Ивановского занимает видное место 
в истории российской науки. По уровню признания 
его идей и их влияния на развитие отечественной 
и мировой науки его имя находится в одном ряду с та-
кими выдающимися учеными России, как М.В. Ломо-
носов, И.И. Мечников, И.П. Павлов, Д.И. Менделеев, 
Н.И. Вавилов, К.Э. Циолковский и др. Благодаря ге-
ниальности Д.И. Ивановского Россия стала родиной 
вирусологии на все времена, и историческую память 
об этом ярком имени и событии необходимо беречь 
и возвышать для будущих поколений России, начи-
ная, безусловно, со школьной программы. 

Признавая мировое значение открытий Д.И. Ива-
новского и важность вирусологической науки в госу-
дарстве, Правительство СССР в 1950 г. приняло По-
становление об увековечивании его памяти и учреди-
ло премию имени Д.И. Ивановского. Сегодня об этой 
премии в России забыли. Возможно, пришло время 
возродить её теперь уже под эгидой Российской акаде-
мии наук и, возможно, учредить престижную между-
народную премию имени Д.И. Ивановского, а также 
выпустить почтовую марку в честь 130-летия первой 
основополагающей научной статьи Д.И. Ивановского 
в 1892 г., давшей отсчёт новой отрасли знаний – науки 
«вирусология». 

Так началось становление вирусологии как науки, 
завершившееся в конце последней декады XIX в. 
первым описанием вирусных инфекций животных –  
ящура немецким ученым Фридрихом Лёффлером 
(F. Loeffler, 1852–1915) [9] и людей – жёлтой лихорад-
ки американским военным врачом Уолтером Ридом 
(W. Reed, 1851–1902) [10]. 

Развитие вирусологии – история новых  
и возвращающихся инфекций

Вновь открытые вирусные инфекции растений, жи-
вотных и человека на этапе их изучения следует отне-

1Current ICTV Taxonomy Release. Taxonomy Browser. Available at: 
https://ictv.global/taxonomy. 
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сти к так называемым новым и вновь возникающим 
(emerging – reemerging) инфекциям [11, 12]. Особен-
но важно изучение эволюции возбудителей этих ин-
фекций, которую следует рассматривать как историю 
экологии вида. Экология, по формулировке создателя 
этой науки (1866) Эрнста Геккеля (Ernst Heinrich Hae-
ckel, 1834–1919), изучает взаимодействие на популя-
ционном уровне видов между собой и их средой оби-
тания [13]. Позднее концепция была расширена по-
нятием о мультивидовых сообществах – экосистемах 
[14–16]. Стало очевидным, что эти взаимодействия 
протекают на молекулярно-генетическом уровне 
в процессе формирования популяционного генофон-
да в рамках экосистемы [17]. Характер этих взаимо-
действий и их последствия кодируются единым за-
щищённым популяционным генофондом видов [18]. 
Период его формирования у вирусов протекает на 
протяжении десятков, сотен, тысяч, миллионов лет, 
тесно взаимодействуя с элементами биосферы в име-
ющихся условиях среды обитания. Так сформирова-
лось направление молекулярной экологии вирусов. 

Результаты изучения вируса жёлтой лихорадки 
из экологической группы арбовирусов показали спо-
собность (и необходимость) к межтаксонной транс-
миссии возбудителя от членистоногих переносчиков 
(Arthropoda) (паукообразных (Arachnoidea) клещей 
и насекомых (Insecta), двукрылых (Diptera) – кома-
ров, москитов, мокрецов) позвоночным хозяевам 
(Vertebrata) разных таксонов (Reptilia, Amphibia, Aves, 
Mammalia) к. Явление межтаксонной передачи виру-
сов в процессе их эволюции привело, в частности, 
к переходу зоонозных вирусов в популяции Homo sa-
piens с формированием всех инфекционных болезней 
человека, превратившихся в зооантропонозы и антро-
понозы.

Со временем выяснилось, что вирусы поражают 
все элементы биосферы – археи (Archea), бактерии 
(Bacteria), простейших (Protozoa), водоросли (Algae), 
растения (Plantae), грибы (Fungi), беспозвоночных 
(Invertebrata) и позвоночных (Vertebrata), животных 
(Animalia) и человека, появившегося существен-
но позднее [19, 20]. Этот процесс занял порядка  
3,5 млрд лет и был связан с эволюцией среды оби-
тания вирусов и их хозяев – биосферы. Важнейши-
ми этапами стали появление прокариот в архее, эу-
кариот в протерозое, зарождение основных типов 
животных в кембрии, возникновение рыб в силуре, 
земноводных в девоне, пресмыкающихся в карбоне –  
юре, насекомоядных млекопитающих и птиц в мело-
вом периоде мезозоя, летучих мышей в третичном 
периоде кайнозоя, грызунов в палеоцене. Все эти со-
бытия предшествовали появлению человека. Первые 
представители отряда приматов появились в палео-
цене. Останки первых предков человека (семейство 
человекообразных – Pongidae) отнесены к олигоцену. 
Гоминиды (семейство людей – Hominidae) появились 
в плиоцене, а гоминины (подсемейство Homininae, 
род Homo) установлены в плейстоцене четвертично-
го периода. Предки H. sapiens с начала современного 
периода начали взаимодействовать с популяциями 

вирусов животных. Одомашнивание животных, на-
чавшееся 10–20 тыс. лет назад, существенно акти-
визировало переход вирусов животных в популяцию 
людей [17, 21]. Продолжающаяся в природных эко-
системах эволюция вирусов в результате формирова-
ния популяционных генофондов создаёт условия для 
постоянной угрозы появления новых генетических 
кластеров, способных к переходу в популяции людей, 
и возникновения тем самым новых инфекций. Про-
цесс межпопуляционного взаимодействия вирусов 
и их хозяев в меняющихся условиях среды обитания 
определяет изменения популяционного генофонда 
с его адаптацией к этим изменениям. Это вызывает 
необходимость проведения системного мониторинга 
основных закономерностей, обеспечивающих сохра-
нение вирусов в биосфере [11, 12, 17–22].

Отечественная вирусология по прошествии 130 лет 
с момента описания Д.И. Ивановским первого возбу-
дителя вирусной инфекции продолжает занимать, ис-
пользуя инновационные технологии, ведущие пози-
ции по ряду приоритетных направлений современной 
вирусологии, в частности по изучению эволюции воз-
будителей новых и возвращающихся инфекций, пред-
ставляющих глобальную угрозу биобезопасности 
населения и окружающей среды. Новые и возвраща-
ющиеся инфекции (emerging – reemerging infections) – 
«дремлющий вулкан», который порой  пробуждается. 
Вирусы, прежде всего с респираторным путём пере-
дачи (вирусы гриппа, оспы, коронавирусы), в обозри-
мом будущем еще «покажут зубы» населению нашей 
планеты. 

Годы работы Д.И. Ивановского были золотым ве-
ком Санкт-Петербургского университета, где ра-
ботала блестящая плеяда учёных: Д.И. Менделеев,  
А.М. Бутлеров, В.В. Докучаев, И.М. Сеченов и его не-
посредственные научные руководители – А.С. Фами-
цын и А.Н. Бекетов. Это было время общего расцвета 
России, оборванного событиями 1917 г. и последую-
щей Гражданской войной. Искры отечественной ви-
русологии лишь теплились на этом пепелище. С кон-
ца 1920–1930 гг. отечественная вирусология посте-
пенно возродилась. 

Вирус натуральной оспы  
(Poxviridae: Orthopoxvirinae: Orthopoxvirus) 

В 1920-е гг. в стране, как и повсеместно в мире, воз-
никли тяжёлые эпидемии, вызванные вирусом нату-
ральной оспы (Variola major virus), – до 200 тыс. слу-
чаев в год, а летальность достигала 40–60%. Для мас-
совой иммунизации было реализовано производство 
вакцины, создана система обязательных прививок, 
что привело к ликвидации заболеваемости в 1936 г. 
В 1958 г. на XI ассамблее Всемирной организации 
здравоохранения (ВОЗ) В.М. Жданов предложил со-
здать глобальную программу ликвидации натураль-
ной оспы в мире. Более 1,5 млрд доз вакцин были без-
возмездно переданы нашей страной для реализации 
программы, которой руководил блестящий американ-
ский эпидемиолог Дональд Гендерсон (D. Henderson). 
Ориентировочная стоимость кампании по эрадика-
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ции натуральной оспы оценивается в 300 млн долл., 
а число спасённых за этот период жизней составило 
около 50 млн, т. е. 6 долл. за человеческую жизнь [23]. 
Многие отечественные вирусологи приняли участие 
в реализации программы, прежде всего С.С. Марен-
никова. С.Н. Щелкунов впервые секвенировал геном 
вируса натуральной оспы [24]. Последний случай за-
болевания зафиксирован в октябре 1977 г. в Сомали 
[25, 26]. Однако на тот момент была ликвидирована 
лишь заболеваемость натуральной оспой среди лю-
дей. В природе оставалось множество очагов – от тро-
пических пустынь до субарктической тундры, гене-
тически близких вирусов, в основном связанных на 
протяжении миллионов лет с грызунами [17]. 

Очевидно, что возможен возврат проникновения 
вируса, как это, по крайней мере, трижды проис-
ходило в прошлом [17, 27–30]. Тревогу вызывают 
участившиеся в последние годы массивные вспыш-
ки оспы обезьян в Африке [31–35]. Исследования 
показали, что природным резервуаром вируса 
являются грызуны – по крайней мере 4 вида белок 
(Rodentia: Sciuridae): Funisciurus lemniscates, F. ane­
rythrus, Heliosciurius rufobranium и H. gambianus. 
У этих животных установлено носительство при 
бессимптомном течении болезни [36]. Обезьяны ро-
дов Cercopithecus, Colobus и Cercocebus выполняют 
роль промежуточных хозяев и основного источника 
заболевания людей. В 2003 г. десятки случаев заболе-
вания людей возникли в ряде штатов США. Клиниче-
ская картина была легче, чем в африканских вспыш-
ках [37–39]. Большинство заболевших заразились 
от грызунов, степных собачек Cynomys ludovicianus, 
которых содержат в качестве домашних животных. 
Перед продажей они имели контакт с импортиро-
ванными из Африки грызунами и циветтами, многие 
из которых погибли.

В Бразилии, Индии, Пакистане регистрируются 
вспышки среди домашних животных и контактирую-
щих с ними людей, вызываемые зоонозными оспови-
русами, связанными с грызунами [40]. Расчёты пока-
зали, что эволюционно близкие к вирусу натуральной 
оспы виды оспы верблюдов и африканских гололапых 
песчанок выделились из единого предка около 4 тыс. 
лет назад [30].

В 2022 г. произошло пандемическое распро-
странение оспы обезьян. С 1 января по 1 сентя-
бря 2022 г., по данным ВОЗ, лабораторно подтверж-
дено более 50 тыс. случаев в 101 стране [41], тогда 
как в африканских странах за весь период наблюде-
ний (с 1970 по 2007 г.) зарегистрировано 4522 слу-
чая в 9 странах, 72 случая в США. Зарегистриро-
вано 3 летальных исхода (все в Африке), это всего 
лишь 0,006% (как при сезонном гриппе), по сравне-
нию со средней летальностью 9,8%, наблюдавшейся 
в предыдущих африканских вспышках. В Российской 
Федерации сообщалось лишь о двух случаях (июль–
сентябрь 2022 г.). Единичные случаи в мире реги-
стрировали в январе–апреле с резким ростом в июне–
июле. 99,5% случаев заболеваний зарегистрированы 
у мужчин, из них 60% – мужчины, практикующие секс 

с мужчинами, 41% – ВИЧ-позитивные. Клинические 
симптомы – генерализованная сыпь по всему телу 
(81%), лихорадка (50%), сыпь на гениталиях (41%), 
инкубационный период 7–21 суток (чаще 12 суток). 
Генетически вирус относится к западноафриканской 
кладе. 

Для диагностики используется ПЦР (полимераз-
ная цепная реакция). Продолжительность заболева-
ния 2–4 недели [41]. Для лечения и профилактики 
рекомендован синтезированный в 1996 г. цидофовир 
(ациклический фосфатный аналог цитидин-5’-моно-
фосфата) [42, 43]. Препарат эффективен, но нефро-
токсичен и требует контроля за функционированием 
почек. Разработаны липофильные, более эффектив-
ные и менее токсичные аналоги – гексаденилокси-
пропилцидофосфат. В США синтезирован препарат 
ST-246, обеспечивающий 50%-ный защитный эффект 
в отношении вируса натуральной оспы (при концен-
трации 0,067 мкМ) и оспы обезьян (при концентра-
ции < 0,04 мкМ) [44]. В опытах на обезьянах показа-
на 100%-ная защита от натуральной оспы при одно-
кратной пероральной дозе 10 мг/кг в течение 14 дней, 
что эквивалентно пероральной дозе 400 мг 1 раз 
в день в течение 2 недель у человека. 

Использование в критической ситуации живых про-
тивооспенных вакцин вызовет тяжёлые осложнения 
у 25% привитых, поэтому разработаны вакцины 3-го 
и 4-го поколения Imvamune (Bavarian Nordic, Герма-
ния), Acam 2000, IMVAMUNE и др., не дающие серь-
ёзных поствакцинальных осложнений [45–47]. 

Все перечисленные факты определяют теоретиче-
скую возможность повторения пандемической ситу-
ации за счёт выплеска из того или иного природного 
резервуара вируса натуральной оспы или родственно-
го ему. Такое развитие событий привело бы к ката-
строфическим последствиям, поскольку через 40 лет 
после прекращения в мире вакцинации население 
практически не имеет противооспенного иммунитета 
[48]. Нельзя исключать использование этой группы 
вирусов в террористических целях. Это определяет 
необходимость иметь в государственном резерве не-
обходимые запасы безопасных и эффективных препа-
ратов для лечения и профилактики [49].

Вакцины, противовирусные препараты
Пионерами исследований по бешенству в России 

были Илья Ильич Мечников (1845–1916), Николай Фе-
дорович Гамалея (1859–1949). В 1886 г. в Одессе была 
открыта вторая в мире после парижской Пастеровская 
антирабическая станция, а к 1935 г. в стране их были 
уже сотни. Разработаны новые вакцины [50], проводят-
ся мониторинг распространения вируса и молекуляр-
но-генетический анализ циркулирующих штаммов [51].

К исследованиям в стране по арбовирусам мы вер-
нёмся позднее. А здесь вновь укажем на величайшие 
достижения вирусологов по разработке вакцин про-
тив тяжелейших вирусных инфекций, унёсших мил-
лионы человеческих жизней [23, 52–56].

В конце 1930-х гг. в США и Франции были разра-
ботаны вакцины против жёлтой лихорадки, в 1942 г. 
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в Англии – первая антигриппозная вакцина. Сотни 
миллионов детей в мире сохраняют здоровье и жиз-
ни в результате вакцинации против кори, краснухи, 
паротита [23, 52–54]. В разработку технологии оте-
чественных вакцин против детских инфекций внес-
ли вклад А.А. Смородинцев (1901–1986), М.П. Чу-
маков (1909–1993), О.Г. Анджапаридзе (1920–1996),  
В.В. Зверев, Н.В. Юминова и сотни сотрудников воз-
главляемых ими коллективов. 

Глобальная пандемия полиомиелита определи-
ла необходимость разработки вакцины для борьбы 
с этим тяжёлым заболеванием. В 1953 г. Джонатаном 
Солком (J. Salk, 1914–1995) была создана инактиви-
рованная, а в 1956 г. Альбертом Сэбиным (Albert 
Sabin, 1907–1993) – живая аттенуированная вакцина 
для перорального применения. Особенно велик в на-
шей стране вклад в эти исследования А.А. Сморо-
динцева и М.П. Чумакова, возглавившего в 1955 г. 
Институт полиомиелита и вирусных энцефалитов 
Академии медицинских наук (АМН) СССР. В бес-
примерно короткие сроки было налажено крупно-
масштабное производство вакцины из ослабленных 
штаммов А. Сэбина, и в условиях контролируемо-
го эпидемиологического опыта проведено изучение 
её эффективности и безопасности. К 1960 г. была 
ликвидирована эпидемическая ситуация в стране. 
Крупные партии вакцины были бесплатно переданы 
Японии и ряду других стран, где также была резко 
снижена заболеваемость. В этой беспрецедентной 
работе активное участие принимали совсем моло-
дые, ставшие затем академиками вирусологи Сергей 
Григорьевич Дроздов (1929–2016), Василий Андре-
евич Лашкевич (1927–2018), Сослан Григорьевич 
Дзагуров (1925–1985), Борис Федорович Семёнов 
(1929–2010), Марина Константиновна Ворошилова 
(1922–1986) и многие другие. В 1988 г. ВОЗ приня-
ла решение о глобальной ликвидации заболеваемо-
сти полиомиелитом [57]. В России это заболевание 
не регистрируется с 1 июля 2002 г., за исключением 
нескольких завозных случаев. Однако в последнее 
время в ряде сопредельных стран в связи с прерыва-
нием процесса вакцинации ситуация заметно ухуд-
шилась. 

Блестящие результаты достигнуты отечественны-
ми исследователями по разработке, изучению эффек-
тивности и безопасности и массовому производству 
вакцин против коронавируса SARS-CoV-2. Основные 
разработчики – Александр Леонидович Гинцбург, 
Денис Юрьевич Логунов из Национального иссле-
довательского центра эпидемиологии и микробио-
логии (НИЦЭМ) имени Н.Ф. Гамалеи Минздрава 
России и Сергей Владимирович Борисевич из 48-го 
Центрального НИИ Минобороны России удостоены 
Государственной премии и высших правительствен-
ных наград. Вакцина «Спутник-V» была первой 
зарегистрированной в мире вакциной для борьбы 
с COVID-19 [58].

Зарегистрированная 11 августа 2020 г. вакцина 
«Спутник V» разработана на платформе двух нере-
плицирующихся аденовирусных векторов человека 

(HAdV-26 и HAdV-5) в НИЦЭМ имени Н.Ф. Гама-
леи Минздрава России. Вторая отечественная вак-
цина (рекомбинантные пептиды), «ЭпиВакКорона» 
из ГНЦВБ «Вектор», не получила широкого распро-
странения. Третья отечественная вакцина, «Кови-
Вак» из Федерального научного центра исследова-
ний и разработки иммунобиологических препаратов  
(ФНЦИРИП) имени М.П. Чумакова, зарегистри-
рованная 19 февраля 2021 г. (инактивированная на 
клетках Vero с адъювантом Al-OH), изготовлена 
по принципу разработанной в 1963 г. культуральной 
вакцины против клещевого энцефалита (КЭ). За ру-
бежом разработаны Pfizer (зарегистрирована 2 дека-
бря 2020 г., РНК-вакцина в липосомальных капсулах), 
Moderna (18 декабря 2020 г., РНК-вакцина в липосо-
мальных капсулах), Astra-Zeneca (30 декабря 2020 г., 
нереплицирущийся аденовирусный вектор шимпан-
зе), Janssen (27 февраля 2021 г., нереплицирущийся 
аденовирусный вектор человека HAdV26), инакти-
вированные вакцины с адъювантом Al-OH Covaxin 
(Индия, 3 января 2021 г.), QazVac (Казахстан, 13 ян-
варя 2021 г.), CoronaVac (Китай, 6 февраля 2021 г.), 
Sinofarm (Китай, 25 февраля 2021 г.) [23]. Вакцины 
существенно снизили заболеваемость и летальность 
и являются, по сути, единственным высокоэффектив-
ным средством борьбы с различными генетическими 
вариантами COVID-19.

В представленных материалах, в частности, очевид-
на роль вакцинации в борьбе с вирусными инфекция-
ми. Успех этой борьбы определяется в каждом случае 
наличием безопасной и эффективной вакцины. Вне-
дрение вакцин является величайшим достижением 
человечества и отражает успех в борьбе за продолжи-
тельность и качество жизни. 

Вакцинология как наука оформилась в послед-
ние десятилетия и занимается разработкой вакцин, 
изучает их безопасность и эффективность [23, 53]. 
В XX в. ожидаемая продолжительность жизни воз-
росла с 32 до 69 лет, главным образом за счёт сни-
жения детской смертности [23]. Национальный 
календарь прививок в РФ (приказ Министерства 
здравоохранения РФ от 6 декабря 2021 г. № 1122н) 
включает (указаны вирусные инфекции): гепатит В –  
в первые часы жизни, 1 мес., 6 мес.; полиомиелит –  
3 мес., 4,5 мес. (инактивированная), 6 мес. (ораль-
ная), 18 мес., 20 мес., 6 лет, 14 лет (оральная); корь, 
краснуха, эпидемический паротит – 12 мес. (живые 
аттенуированные вакцины)2. Категории граждан, под-
лежащих обязательной вакцинации против вирусных 
инфекций: бешенство – лица высокого риска (вете-
ринары, егеря); КЭ – лица проживающие и посеща-
ющие эндемичные территории; жёлтая лихорадка – 
визитёры эндемичных территорий; гепатит А – лица, 
проживающие и посещающие эндемичные террито-

2Приказ Министерства здравоохранения Российской Федерации 
от 06.12.2021 № 1122н «Об утверждении национального кален-
даря профилактических прививок, календаря профилактических 
прививок по эпидемическим показаниям и порядка проведения 
профилактических прививок».
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рии; SARS-CoV-2 – группы риска, военнослужащие, 
призывники3.

После открытия вируса КЭ начиная с 1937 г. на про-
тяжении более 80 лет отечественные вирусологи про-
водили исследования по разработке и усовершенство-
ванию вакцин против этой инфекции, в 1937–1959 гг. 
из мозга инфицированных белых мышей (поствакци-
нальные энцефалиты, 1 : 20 000) [59, 60]. С 1960 г. под 
руководством М.П. Чумакова организовано крупно-
масштабное производство культуральной инактивиро-
ванной вакцины [61, 62]. Изучение в условиях контро-
лируемого эпидемиологического опыта показало её 
безопасность и высокую эффективность (95–98%) [63].  
В Российской Федерации в настоящее время разре-
шены к применению «Вакцина клещевого энцефа-
лита культуральная очищенная концентрированная 
инактивированная сухая» (КЭ-Москва) и «Клещ-
Э-Вак» производства ФГБНУ «ФНЦИРИП имени  
М.П. Чумакова» РАН (Россия), «ЭнцеВир» и «Энце-
Вир НЭО детский» производства ФГУП НПО «Ми-
кроген» Минздрава России (Россия), «ФСМЕ-Иммун» 
и «ФСМЕ-Иммун Джуниор» производства Pfizer Inc. 
(Австрия), «Энцепур» и «Энцепур детский» произ-
водства GSK Vaccines GmbH (Германия). Схема вак-
цинации: первые две дозы вводят с интервалом 1–7 
месяцев, третью дозу через год с последующими 
ревакцинациями каждые 3 года. Отечественные вак-
цины эффективны против всех генотипов вируса КЭ 
и вируса омской геморрагической лихорадки (ОГЛ), 
на эндемичной территории должно быть вакциниро-
вано 80–95% населения4 [63–65].

Вирусы, в особенности РНК-содержащие, име-
ют высокую природную изменчивость, которая, как 
правило, опережает производственные возможности 
общества по созданию актуальных вакцин. В меди-
цинской повестке стоит вопрос о разработке универ-
сальных вакцин широкого противовирусного спектра 
действия, направленного на консервативные вирус-
ные белки или их универсальные (консервативные) 
домены, либо использование вирусных эпитопов, 
специфичных для формирования консервативного 
клеточного иммунитета в реципиентном макроорга-
низме. Такие вакцины, как ожидается, будут закры-
вать медицинскую брешь в случае возникновения но-
вых опасных вариантов (генотипов) семейств вирусов 
с высокой потенциальной угрозой для людей, таких 
как вирусы птичьего гриппа, новых коронавирусов, 
оспы, крымской-конго геморрагической лихорадки 
(ККГЛ), Эбола и др. Пока такие вакцины не разрабо-
таны, но наука находится на пороге создания подоб-
ных препаратов, и во всем мире идут интенсивные 

поисковые исследования в этом направлении, в част-
ности, с применением технологии моноклональных 
антител для создания универсальных препаратов.

В настоящее время формируется новое направле-
ние в химиотерапии по созданию лекарств нового 
типа, направленных не на сам вирус, а на факторы 
клетки-хозяина, необходимые вирусу для размно-
жения. Такой подход отличается от классического 
принципа «волшебной пули», направленного на из-
бирательное поражение инфекционного агента, ко-
торый выдвинул ещё в прошлом веке известный не-
мецкий учёный Пауль Эрлих при поиске и создании 
специфических средств лечения сифилиса [66]. Это 
новое направление, которое интенсивно развивает-
ся последние 15 лет, базируется на знаниях молеку-
лярных механизмов взаимодействия вирусов с клет-
ками-мишенями и понимании молекулярных основ 
патогенеза вирусных заболеваний [67–70]. Процесс 
формирования таких необходимых базовых знаний 
молекулярного характера приобретает в последние 
годы ускоренное развитие благодаря применению 
в вирусологии методов протеомики, геномики, ки-
номики и редактирования генома [68, 71]. В отличие 
от лекарств (вирусной «волшебной пули»), направ-
ленных непосредственно на сам вирус, агенты кле-
точного патогенетического типа будут иметь широ-
кий спектр противовирусной активности и практи-
чески не давать возможности патогену сформировать 
лекарственную резистентность к патогенетическому 
препарату, направленному на клеточную мишень. 
Ничтожна вероятность формирования лекарственной 
резистентности патогенов к препаратам клеточных 
мишеней, которая может иметь место только при дли-
тельном хроническом применении лекарственной те-
рапии и только для некоторых классов специфических 
клеточно-направленных препаратов. Клеточно-на-
правленные средства в дополнение к ингибирова-
нию размножения вируса позволят ингибировать или 
блокировать ключевые факторы в патогенезе вирус-
ной болезни, лежащие в основе её тяжелого течения, 
и тем самым обусловливать высокий бинарный (про-
тивовирусный и патогенетический) эффект лечения 
и предотвращения осложнённых форм болезни. В по-
следние годы уже созданы первые кандидатные аген-
ты данного типа клеточно-направленных лекарств, 
которые находятся на стадии клинических испыта-
ний. К таким пилотным препаратам можно отнести 
антитела – антагонисты клеточного рецептора CCR5 
на модели вируса ВИЧ-1 [72, 73]; циклоспорины, спо-
собные ингибировать экспорт вирусных РНК из ядра 
для вируса гриппа [74]; антитела против клеточного 
рецептора клаудина 1 и окклюдина, способные инги-
бировать вирус гепатита C [75, 76]; иминосахара, на-
рушающие работу клеточных гликозидаз и ведущие 
к аномальному гликозилированию вирусных белков, 
показали эффективность против вирусов ВИЧ [77];  
ингибиторы клеточного белка теплового шока (HSP70) 
демонстрировали эффективность против вирусов 
SARS-CoV-2, Эбола, ККГЛ [70]; ингибиторы био-
синтеза клеточных нуклеозидов, как, например, ин-

3Приложение № 2 к Приказу Министерства здравоохранения 
Российской Федерации от 06.12.2021 № 1122н «Об утверждении 
национального календаря профилактических прививок, кален-
даря профилактических прививок по эпидемическим показани-
ям и порядка проведения профилактических прививок».
4Профилактика клещевого вирусного энцефалита. Санитарно- 
эпидемиологические правила СП 3.1.3.2352-08.
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гибитор фермента дегидрооротатдегидрогеназы [78];  
ингибиторы клеточных протеаз, участвующих в ак-
тивации оболочечных вирусов, показали высокую 
эффективность против вирусов гриппа, коронави-
русов [69, 79–81]. Разработка и усовершенство-
вание форм доставки препаратов данного класса 
позволят создать надёжный резерв эффективных 
противовирусных лекарств широкого противови-
русного спектра действия.

Парентеральные гепатиты В (Hepadnaviridae: 
Orthohepadnavirus) и С (Flaviviridae: Hepacivirus)
Огромный ущерб здоровью населения и экономике 

страны наносит заболеваемость вирусными гепатита-
ми В и С c парентеральным путём заражения. Оте-
чественные вирусологи внесли существенный вклад 
в разработку комплекса мер по диагностике, про-
филактике и лечению вирусных гепатитов: Виталий 
Александрович Ананьев (1921–2003), Ефим Алексан-
дрович Пакторис (1920–1994), Елена Северьяновна 
Кетиладзе (1919–1991), Михаил Суренович Балаян 
(1933–2000), Михаил Иванович Михайлов, Евгений 
Иванович Самохвалов и многие другие. 

Использование генно-инженерных вакцин против 
гепатита В, вызываемого вирусом гепатита B (He-
padnaviridae: Orthohepadnavirus), демонстрирует ещё 
один пример высокой эффективности вакцинации. 
По официальным данным, суммарное количество 
больных хроническим вирусным гепатитом В (носи-
телей HBsAg) в РФ лежит в пределах 1–3 млн чело-
век [82, 83]. Для лечения применяются нуклеозиды 
в форме трифосфата, избирательно подавляющие 
активность вирусной ДНК-полимеразы ламивудин. 
Наблюдается устойчивость вирусов к его действию. 
Ежегодно в мире около 100 тыс. человек умирает 
от молниеносных форм гепатита В, около 500 тыс. –  
от острой инфекции, около 700 тыс. – от цирроза пе-
чени и около 300 тыс. – от гепатоцеллюлярной кар-
циномы. Профилактика гепатита В одновременно ре-
шает проблему сопутствующего гепатита дельта (D) 
[82, 84].

В июне 1996 г. был издан совместный приказ Мин-
здрава России и Госсанэпиднадзора № 226179 «О 
введении профилактических прививок против гепа-
тита В» с вводом вакцинации в календарь профилак-
тических прививок. Предусматривалась обязатель-
ная вакцинация всех новорождённых по схеме 0–1–6 
месяцев, всех подростков в возрасте 13–14 лет, всех 
медицинских работников. В России имеется широкий 
спектр генно-инженерных вакцин, как отечествен-
ных, так и зарубежных. Все они безопасны и высо-
коэффективны. Через 3 месяца после завершения 
курса вакцинации у 95–97% привитых определяются 
антитела в защитной концентрации (> 10 мМЕ/мл). 
Определённой проблемой являются эскейп-мутанты 
по pre-S- и S-гену, способные избегать воздействия 
антител [83, 85]. Вместе с тем гепатит В является вак-
циноуправляемой инфекцией.

Отметим, что семейство Hepadnaviridae состоит 
из двух родов – Avihepadnavirus (вирусы гепатита 

В уток, журавлей) и Orthohepadnavirus, куда, поми-
мо вируса гепатита В человека (HBV), входят также 
вирусы гепатита сурков (WHV – woodchuck hepatitis 
virus), берингийских сусликов (ASHV – arctic squirrel 
hepatitis virus), сусликов (GSHV – ground squirrel hep-
atitis virus), шерстистых обезьян (WMHBV – woolly 
monkey hepatitis B virus) [86].
Вирус парентерального гепатита С (Flaviviridae: 
Hepacivirus) относится к числу социально значимых 
инфекционных вирусных заболеваний. В мире виру-
сом заражено 150–170 млн человек, в РФ – порядка 
2 млн [87]. Высокий уровень заболеваемости, склон-
ность к формированию хронических форм с после-
дующим циррозом и гепатокарциномой, отсутствие 
вакцины, генетическое разнообразие, сложность и 
малоэффективность лечения дорогостоящими проти-
вовирусными препаратами определяют серьёзность 
проблемы его изучения [82, 87–89]. Установлены по 
крайней мере 9 генотипов, уровень дивергенции меж-
ду которыми может достигать 15–25%: 1 (1a, 1b, 1c), 
2 (2a, 2b, 2k), 3 (3a, 3c, 3d, 3e, 3f), 4 (4a, 4b, 4c, 4d), 
5 (5a), 6 (6a, 6b), 7 (7a, 7ab, 7cd), 8, (8a), 9 (9a) [87, 
90]. В Институте вирусологии в масштабах страны 
проведено изучение распространения генотипов ви-
руса гепатита С («ласковый убийца»), остановлено 
повсеместное доминирование наиболее патогенного 
генотипа 1b [91], охарактеризован неизвестный ранее 
генотип 2k [92].

Вирус иммунодефицита человека  
(Retroviridae: Lentivirus)

Начиная со второй половины 1980-х гг. ряд виру-
сологических групп немедленно включился в разра-
ботку возникшей в мире пандемии ВИЧ-инфекции: 
Виктор Михайлович Жданов, Отар Георгиевич Ан-
джапаридзе (1920–1996), Вадим Валентинович По-
кровский, Марина Ридовна Бобкова, Леонид Викторо-
вич Урываев, Алла Григорьевна Букринская, Мансур 
Магомедович Гараев и многие другие исследователи. 
Серьёзный вклад в исследования внёс коллектив, соз-
данный Львом Степановичем Сандахчиевым (1933–
2000), организовавшим в тайге под Новосибирском 
крупный вирусологический центр «Вектор».

Через два года после регистрации первого случая 
заболевания в США в 1981 г. вирус (HIV-1, human im-
munodeficiency virus, Retroviridae: Lentivirus), изоли-
рованный нобелевским лауреатом Люком Монтанье 
(L. Montagnier), стал причиной пандемии, медлен-
но, но неуклонно нарастающей в мире. По данным 
молекулярно-генетических исследований, первые 
встречи человека с вирусом в Африке относятся 
к 1920–1930-м гг. и происходили по меньшей мере 
трижды. В РФ с начала эпидемии в 1996 г. доминиру-
ет вариант подтипа А, но встречаются варианты под-
типа В и других подтипов, а также рекомбинанты А/В 
и А/С [93, 94]. Распространённость инфицирования 
возросла с 2001 по 2010 г. на 50%. В РФ проводится 
молекулярно-генетический мониторинг циркулиру-
ющих генетических вариантов вируса, что облегчает 
принятие решений при выборе препаратов для лече-
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ния [93]. Использование комбинаций существующих 
(> 30) антиретровирусных препаратов (ингибиторы 
проникновения, нуклеозидные и нуклеотидные ин-
гибиторы обратной транскриптазы, ненуклеозидные 
ингибиторы обратной транскриптазы, ингибиторы 
интегразы, протеазы) позволяет существенно про-
длить жизнь инфицированных [95]. Разрабатывают-
ся подходы к эрадикации и функциональному изле-
чению (трансплантация стволовых клеток, генная 
терапия и др.). ВИЧ-инфекция – ещё один пример 
развития пандемии в результате трансмиссии вируса 
от животных к человеку. Дымчатые мангобеи и дру-
гие виды обезьян, за исключением шимпанзе, пере-
носят инфекцию без клинических явлений иммуно-
дефицита и служат природным резервуаром данной 
группы ретровирусов.

Вирусные болезни домашних животных
Огромны достижения отечественных вирусологов 

в изучении вирусных болезней домашних животных 
(Василий Николаевич Сюрин, Михаил Иванович Гулю-
кин, Тарас Иванович Алипер, Алексей Дмитриевич 
Забережный, Алексей Михайлович Гулюкин и многие 
другие). Особенно актуальна проблема африканской 
чумы свиней [96, 97], пестивирусов [98] и других виру-
сов (более 150), имеющих ветеринарное значение. По-
мимо африканской (АЧС, Asfarviridae: Asfivirus) и клас-
сической (КЧС, Flaviviridae: Pestivirus) чумы свиней, 
существенное значение в патологии свиней имеют ви-
русные гастроэнтериты, вызываемые коронавирусами 
(Coronaviridae), реовирусами (Reoviridae) и др. (всего 
более 20). Наиболее опасными заболеваниями для круп-
ного рогатого скота являются ящур (этиологический 
агент принадлежит семейству Picornaviridae), болезнь 
синего языка (возбудитель – реовирус), чума КРС (Pa-
ramyxoviridae), эпизоотический лейкоз (Retroviridae), 
ринотрахеит (Herpesviridae), диарея КРС (Flaviviridae) –  
всего более 10. Для лошадей наиболее значимы афри-
канская чума лошадей (Reoviridae), восточный и запад-
ные энцефалиты (Togaviridae), инфекционная анемия 
(Retroviridae), артериит (Arteriviridae), ринопневмония 
(Herpesviridae) – всего более 24. Для собак и кошек 
опасны чума плотоядных (Paramyxoviridae) и др. – всего 
более 12. Домашних птиц поражают более 25 вирусов 
из 12 семейств. Рыбы в аквакультуре подвержены ин-
фицированию вирусами по крайней мере трёх различ-
ных семейств (Birnaviridae, Rhabdoviridae, Orthomyxo-
viridae). Для пчёл известны шесть патогенных вирусов 
из семейств Iflaviridae и Dicistroviridae. 

Вирусы гриппа и ОРВИ
В СССР в 1930–1940-х гг. XX в. были широко раз-

вёрнуты исследования по вирусам гриппа, включая 
вирусы гриппа А (Orthomyxoviridae: Alphainfluenzavi-
rus: Alphainfluenzavirus influenzae; субтипы A(H1N1), 
A(H1N1pdm09), A(H3N2)) и В (Orthomyxoviridae: Be-
tainfluezavirus: Betainfluenzavirus influenzae). К ком-
плексу вирусов – возбудителей острых респиратор-
ных заболеваний относятся и многие другие РНК-со-
держащие вирусы: коронавирусы (Coronaviridae:  

Alphacoronavirus), парамиксовирусы (Paramyxovi-
ridae: Orthorubulavirus – вирусы парагриппа 2-го 
и 4-го типов; Respirovirus – вирусы парагриппа 1-го 
и 3-го типов; Orthopneumovirus – респираторно-син-
цитиальный вирус человека; Metapneumovirus – ме-
тапневмовирус человека), ряд риновирусов (Picorna-
viridae: Enterovirus; более 152 серотипов) и др. К ним 
также относится ряд ДНК-содержащих вирусов: бо-
кавирусы (Parvoviridae: Bocaparvovirus), аденовиру-
сы (Adenoviridae: Mastadenovirus; семь видов, вклю-
чающие 54 серотипа: HAdV-A (12, 18, 31), HAdV-B 
(37, 11, 14, 16, 21, 34, 35, 50), HAdV-С (1, 2, 5, 6), 
HAdV-D (8-10, 13, 15, 17, 19, 20, 22-30, 32, 33, 36-
39, 42-49, 51, 53, 54), HAdV-E (4), HAdV-A (40, 41), 
HAdV-G (52)). Таким образом, сезонный комплекс 
возбудителей острых респираторных заболеваний 
(ОРВИ) включает десятки одновременно цирку-
лирующих вирусов (более 200 генетических групп 
из 6 семейств и 10 родов), с трудом различающихся 
по клинической картине. Их дифференциация воз-
можна лишь при лабораторной диагностике, прежде 
всего с помощью ОТ-ПЦР (полимеразная цепная ре-
акция обратной транскрипции). В 2019 г. ВОЗ высту-
пила с инициативой глобальной стратегии по борьбе 
с гриппом в период 2019–2030 гг., направленной на 
усиление эпидемиологического надзора и подготов-
ку к будущей пандемии. В частности, важная роль 
отводится исследованиям по изучению особенно-
стей циркуляции вирусов гриппа и их свойств, ме-
ханизмов изменчивости и восприимчивости, мини-
мизации рисков развития тяжёлых форм, разработке 
новых диагностических тест-систем и лекарствен-
ных препаратов. В РФ эти задачи реализуются си-
стемами опорных баз по стране, курируемых Ин-
ститутом гриппа Минздрава России в Санкт-Петер-
бурге и Центром экологии и эпидемиологии гриппа 
(ЦЭЭГ) Института вирусологии имени Д.И. Иванов-
ского ФГБУ «НИЦЭМ имени Н.Ф. Гамалеи» Минз-
драва России с опорными базами территориальных 
управлений и центрами гигиены и эпидемиологии 
Роспотребнадзора в европейской части, на Урале, 
в Сибири и на Дальнем Востоке.

Существенный вклад в изучение фундаментальных 
свойств вирусов гриппа и других ОРВИ, разработку 
методов диагностики и профилактики внесли многие 
отечественные ученые: В.М. Жданов, В.Д. Смородин-
цев, В.Д. Соловьев, А.С. Горбунова, Л.Я. Закстель-
ская, Р.С. Дрейзин, в последние годы Н.В. Каверин, 
Г.А. Галегов, Ф.И. Ершов, О.И. Киселев, C.C. Ямни-
кова, М.Ю. Щелканов, Л.В. Колобухина, Е.И. Бурцева 
и многие другие [99–104].

Семейство Orthomyxoviridae включает шесть ро-
дов, три из которых – А, В и С – передаются респи-
раторным путём и вызывают ежегодные сезонные 
эпидемические вспышки среди людей. Вирусы родов 
Thogotovirus и Quaranjavirus, представителей ко-
торых мы выделили на территории РФ, передаются 
восприимчивым позвоночным животным и человеку 
через укусы иксодовых и аргасовых клещей. Вирусы 
рода Isavirus вызывают болезни рыб. 
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Особую опасность представляют вирусы гриппа А. 
Они широко распространены в биосфере, особенно 
среди птиц (18 известных субтипов), а по последним 
данным – в океанском планктоне. Таким образом, 
грипп А является зооантропонозом с убиквитарным 
распространением. На протяжении миллионов лет, 
возможно, с мелового периода мезозойской эры, шло 
формирование популяционного генофонда этих виру-
сов в результате межпопуляционных взаимодействий 
вирусов и птиц [17]. Сегментированный геном соз-
даёт условия для рекомбинации генов в случае одно-
временной репликации двух и более вирусов в одном 
организме. Возникающие реассортанты, обеспечивая 
высокую степень изменчивости, могут иметь раз-
личные биологические и антигенные свойства, что 
обеспечивает в случае включения в популяционный 
генофонд оптимальные условия для процветания по-
пуляции и возникновения панзоотий и пандемий [17].

Природные очаги вирусов гриппа А широко распро-
странены и в настоящее время, в том числе на терри-
тории РФ. Обследование нами территории Северной 
Евразии выявило циркуляцию среди птиц 15 из 18 из-
вестных вирусов гриппа А, в том числе субтипа Н5, 
с которым связана возникшая в 2003 г. тяжелейшая 
панзоотия среди домашних птиц [105]. Погибли и бы-
ли уничтожены сотни миллионов птиц. Заражались 
и гибли люди. В апреле 2005 г. во время весенней 
миграции вдоль Джунгарского миграционного русла 
вирус проник в Казахстан и Западную Сибирь с воз-
никновением эпизоотий среди домашних птиц на 
обширной территории РФ, а затем и других стран. 
В апреле 2008 г. другой генетический кластер виру-
са проник с мигрирующими птицами на территорию 
Приморского края, распространившись далее на се-
вер. Таким образом, в Северной Евразии циркулируют 
два генетических кластера вируса гриппа A(H5N1). 
Смертность людей от вируса А(Н5N1) достига-
ет 53% [106]. В мире выявлено 864 случая среди лю-
дей в 18 странах Юго-Восточной Азии, Египте. Вирус 
продолжает циркулировать в природных биоценозах 
на территории РФ. С 2014 г. по настоящее время вы-
явлено 79 случаев среди людей, заразившихся виру-
сом гриппа птиц А(Н5N6), со смертностью 43% [106]. 
С 2013 г. по настоящее время выявлено 1568 случаев 
(летальность 39%) заболевания людей вирусом грип-
па птиц А(Н7N9). Вирус возник в результате реас-
сортации вирусов гриппа птиц. Он был занесён на 
территорию РФ дикими птицами в период весенней 
миграции с формированием природных очагов ин-
фекции. Затем во время осенней миграции вирус был 
занесён из азиатской тундры на тихоокеанское побе-
режье Америки, а впоследствии по миграционным 
руслам за 2–3 года проник в центральную и восточ-
ную часть континента. С 2015 г. по настоящее время 
выявлено 74 случая с летальностью 2,7% заболевания 
людей, заразившихся вирусами гриппа птиц А(Н3N8) 
и А(Н7N4), протекавшие без летальных исходов. За-
ражение людей вирусами гриппа птиц происходило 
в результате тесного контакта с больными птицами. 
Трансмиссии вируса гриппа птиц от человека к че-

ловеку не установлено, однако такую возможность 
в будущем нельзя исключить. Необходимо заблаго-
временное изготовление кандидатов в вакцинные 
штаммы для использования при будущих гриппозных 
пандемиях. К настоящему времени биоинженеры уже 
сконструировали порядка 20 вакцинных штаммов 
ко всем известным генетическим клайдам вируса Н5 
и другим зоонозным вирусам гриппа [107]. Наличие 
этих штаммов не предотвратит катастрофу, но мини-
мизирует последствия.

Среди диких птиц обычно циркулируют низковиру-
лентные штаммы. Но после проникновения в популя-
ции домашних птиц эти штаммы трансформируются 
в высоковирулентные, в частности, за счёт замены 
в позиции 627 белка РВ2 глютамина на лизин [108].

Аминокислотные остатки, определяющие рецеп-
тор-связывающий сайт (РСС), различны для рецеп-
торов человеческого, свиного и птичьего типов. Кле-
точный рецептор для вирусов гриппа А представлен 
двумя основными типами ковалентной связи тер-
минального остатка нейраминовой кислоты со сле-
дующим моносахаридом в составе сиалогликанов: 
α-2,6 для РСС гемагглютинина (НА) эпидемических 
штаммов и α-2,3 для РСС НА штаммов вирусов птиц 
[100, 109]. 

Ежегодные эпидемии гриппа уносят 200–500 тыс. 
жизней. Переболевает от 5 до 10% населения при ле-
тальности 0,01–0,02%. А в периоды появления нового 
пандемического варианта гибнут миллионы. В панде-
мию испанки в 1918–1919 гг. вирус А(Н1N1) уничто-
жил до 100 млн человек при летальности около 0,5%. 
Все вирусы гриппа А млекопитающих произошли 
от птиц. В обозримом будущем вполне вероятно воз-
никновение новых пандемических вариантов. Необ-
ходим дальнейший генетический мониторинг в мире 
за циркуляцией вируса гриппа.

С самого начала распространения нового пандеми-
ческого вируса А(Н1N1pdm09), являющегося реком-
бинатом вируса человека, птиц и свиней, он обладал 
смешанным типом α-2,6- и α-2,3-специфичности 
и более высокой вирулентностью в сравнении с се-
зонным гриппом А(Н1N1) [110]. Вскоре после разви-
тия пандемии в РФ в 2009 г. нами были изолированы 
штаммы от летальных случаев с первичной вирусной 
пневмонией с аминокислотными заменами в рецеп-
тор-связывающем сайте гемагглютинина НА1 аспа-
рагиновой кислоты (D) на глицин (G) или аспарагин 
(N), что привело к замене рецепторной специфично-
сти к эпителиальным клеткам респираторного тракта 
на α-2,3 и проникновению вируса в нижние отделы 
респираторного тракта – альвеолы и бронхиолы с бы-
стрым развитием летальной пневмонии [110, 111]. 
Схожие данные получены за рубежом [112–114]. Пе-
редача таких мутантов от человека к человеку пока 
не установлена. Среди пациентов, у которых были 
выявлены мутанты, летальность достигала 60% [101]. 
Дальнейшие экспериментальные исследования на 
хорьках показали возможность такого рода развития 
событий, что может иметь катастрофические по-
следствия по числу жертв и экономическому ущербу 
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[115, 116]. Как видно из изложенного, грипп должен 
быть отнесён к зооантропонозам.

Важнейшим направлением в борьбе с гриппом яв-
ляется синтез противовирусных препаратов – про-
цесс длительный (до двух десятков лет) и дорогой 
(миллиарды долларов). Весьма перспективен, в част-
ности, балоксавир (Baloxavir Marboxil), разработан-
ный к 2018 г. фирмой Roche, блокирующий на ранней 
стадии репликацию вируса за счёт ингибирования 
эндонуклеазы полимеразного комплекса [117]. Пре-
парат нужен в качестве резерва. Широко применяе-
мый в 1966–2010 гг. ремантадин (ингибитор функций 
белка М2, формирующего в клеточной мембране ви-
рус-специфические ионные каналы), синтезирован-
ный отечественными специалистами (Г.А. Галегов, 
С.А. Гиллер, Я.Ю. Полис, М.Ю. Лидак, М.К. Инду-
лен, А.А. Смородинцев, В.И. Ильенко и др.) вышел 
из строя, поскольку вирусная популяция приобрела 
к нему резистентность за счёт аминокислотных замен 
в белке М2 – S31N, а также А30V и V27A. Проводят-
ся исследования по преодолению возможности рези-
стентности к препаратам – производным адамантана 
[118]. В настоящее время для раннего лечения гриппа 
используются внедрённый в 1999 г. ингибитор нейра-
минидазы, связанной с фиксацией вирусов на клеточ-
ной поверхности, осельтамивир (Тамифлю), занами-
вир (Реленза) и перамивир. К этим препаратам также 
в единичных случаях обнаруживается резистентность 
за счёт аминокислотных замен Н274Y к осельтамиви-
ру и Q136K – к занамивиру. Проводится постоянный 
молекулярно-генетический мониторинг появления 
резистентности [111, 119].

С начала 2000-х гг. зарегистрированы три незави-
симых случая появления новых зооантропонозных 
коронавирусов (Coronaviridae: Betacoronavirus) че-
ловека, обладающих эпидемическим и пандемиче-
ским потенциалом [120, 121]. Первая эпидемическая 
вспышка инфекции тяжёлого острого респираторного 
синдрома (ТОРС, SARS), вызванная новым корона-
вирусом SARS-CoV (подрод Sarbecovirus), началась 
в КНР осенью 2002 г. [122]. За два года зарегистриро-
вано более 8000 случаев с 774 летальными исходами 
(летальность 4–11%). Второй случай появления ново-
го патогенного коронавируса человека связан с эпи-
демической вспышкой ближневосточного респира-
торного синдрома (MERS), зарегистрированного осе-
нью 2012 г. в Саудовской Аравии. Вирус, вызвавший 
вспышку ТОРС (MERS-CoV), относится к подроду 
Merbecovirus [123]. К 2020 г. завозные спорадические 
случаи и эпидемические вспышки, затрагивающие 
до нескольких десятков человек, зарегистрированы 
в 27 странах. Всего зарегистрировано более 2,5 тыс. 
случаев заболевания и около 900 смертей. В основном 
заражение человека ТОРС (MERS-CoV) происходит 
от верблюдов, которые являются промежуточными 
хозяевами для вируса [123]. Третья вспышка, вызван-
ная вирусом SARS-CoV-2, быстро переросшая в пан-
демию, возникла в декабре 2019 г. в г. Ухань, провин-
ция Хубей, КНР [124]. К 1 сентября 2022 г. в мире, 
по данным ВОЗ, зарегистрировано 600 366 479 слу-

чаев SARS-CoV-2 с 6 460 493 летальными исходами 
(общая летальность 1,1%). В России соответствен-
но 19 771 113 и 384 787 случаев (общая леталь-
ность 1,9%).

Появление вируса SARS-CoV-2 и вызванная им 
пандемия продемонстрировали необходимость кон-
троля зоонозных вирусов в природных резервуарах 
до преодоления ими межвидового (межтаксонного) 
барьера и выплеска в человеческую популяцию. Ос-
новным природным резервуаром SARS-подобных ко-
ронавирусов являются подковоносые летучие мыши 
(Rhinolo phus spp.), широко распространённые в Азии, 
Европе и Северной Африке. Ареал подковоносов за-
хватывает и южные регионы России, включая Север-
ный Кавказ и Крым [125]. В Юго-Восточной Азии (в 
частности, в Китае) SARS-подобные вирусы были об-
наружены у 23 различных видов подковоносов [126]. 
Наиболее близкие к SARS-CoV-2 вирусы летучих мы-
шей были найдены у некоторых видов подковоносов 
в китайской провинции Юньнань, а также в Таиланде 
и Лаосе [127–130]. В результате масштабных исследо-
ваний в России также были найдены два новых вида 
SARS-подобных коронавирусов, названные Хоста-1 
(по первому обнаружению в пещере Хоста 1) и Хо-
ста-2, циркулирующие в популяциях подковоносов на 
северном побережье Черного моря (субтропическая 
зона Краснодарского края) [131]. Хоста-1 и Хоста-2 
формируют отдельную филогенетическую ветвь 
(вместе с вирусами, ранее найденным в Болгарии 
(штамм BtCoV/BM48-31/2008) и Кении (штамм Bt-
KY72)). С вирусами SARS-CoV и SARS-CoV-2 Хо-
ста-1 и Хоста-2 имеют схожесть от 60 до 96% по раз-
ным белкам [131].

Тропизм коронавирусов к клеткам тканей живот-
ных, которых они могут инфицировать, определяет-
ся поверхностным гликопротеидом S, который несёт 
специальный рецептор-связывающий домен (RBD) 
[132]. SARS-CoV и SARS-CoV-2 в качестве клеточ-
ного рецептора используют ангиотензин-конвертиру-
ющий фермент 2 (ACE2) [133]. Большинство извест-
ных вирусов летучих мышей не способны связывать 
ACE2 человека или других животных, и их рецептор 
остаётся неизвестным [134]. Однако некоторые ази-
атские штаммы вирусов летучих мышей, несмотря 
на значительные отличия в последовательности RBD 
от SARS-CoV-2, способны связывать АСЕ2-рецеп-
тор и использовать его для проникновения в клетку 
[128, 135–138]. В Лаосе были обнаружены штам-
мы, обладающие практически идентичной SARS-
CoV-2 последовательностью RBD, один из которых  
(BANAL-52) имеет только две аминокислотные заме-
ны и связывает АСЕ2-рецептор человека практически 
с той же эффективностью, что и SARS-CoV-2 [130]. 
Структура рецептор-связывающего мотива белка S 
вирусов Хоста-1 и Хоста-2 имеет сходство с вируса-
ми SARS-CoV и SARS-CoV-2. Эксперименты in vitro 
продемонстрировали способность вирусов Хоста-1 
и Хоста-2 связывать и использовать для проникнове-
ния в клетку ACE2-рецептор летучих мышей; вирус 
Хоста-2 также эффективно связывает АСЕ2-рецептор 
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человека. Полученные результаты в сочетании с дан-
ными для других SARS-подобных вирусов летучих 
мышей свидетельствуют о том, что способность свя-
зывать АСЕ2-рецептор человека появляется в природ-
ном резервуаре в разных генетических линиях есте-
ственным путём и является древним эволюционным 
свойством данной группы коронавирусов. Эволюци-
онные процессы (антигенный дрейф, рекомбинации 
и геномные перестройки), приводящие к формирова-
нию новых, потенциально патогенных вариантов ко-
ронавирусов, активно происходят во всех частях их 
ареала.

Важным открытием последних лет можно считать 
обнаружение в геноме вирусов гриппа и коронавиру-
сов дополнительных протяжённых открытых рамок 
трансляции – так называемых амбиполярных генов 
[139–142]. Это новый тип вирусных генов, которые 
имеют все функциональные элементы, характер-
ные для экспрессии данных генетических рамок как 
трансляционных генов [139, 142, 143]: стартовые 
AUG (или альтернативный CUG-кодон), трансляци-
онные стоп-кодоны [144], канонические последова-
тельности Козака (Kozak element [145]), присутствие 
в начале гена типичных по вторичной структуре сай-
тов посадки рибосом (IRES – internal ribosome entry 
site [146]). Отличительной особенностью обнару-
женных генов служит их амбиполярная локализация 
в геноме вируса: позитивно-полярная в вирусе гриппа 
(имеющего негативно-полярный геном) [147] и нега-
тивно-полярная у коронавирусов (имеющих, как из-
вестно, позитивно-полярный геном) [142, 148, 149]. 
Продукты трансляции данных генов в инфицирован-
ных клетках пока не идентифицированы, но имеют-
ся данные о формировании иммунного клеточного 
ответа к белковым продуктам амбиполярных генов 
или к их специфическим доменам в организме, ин-
фицированном вирусом гриппа, что указывает на экс-
прессию данных генов в жизненном цикле вирусов 
в макроорганизме [150–152]. В случае доказательства 
экспрессии белков – продуктов амбиполярных генов 
в вирусном инфекционном процессе встанет вопрос 
об изменении классификации семейств ортомик-
со- и коронавирусов и их (или их отдельных родов) 
отнесения к вирусным семействам с амбиполярной 
стратегией генома [142]. В настоящее время к таким 
амбиполярным вирусам отнесены 4 рода: флебо-, то-
спо-, арена- и буньявирусы [153]. 

Арбовирусы
Исключительный вклад в развитие вирусологии внес-

ли исследования арбовирусов. Арбовирусы – экологи-
ческая группа зоонозных вирусов, передающихся путём 
биологической трансмиссии восприимчивым позвоноч-
ным кровососущими членистоногими переносчиками 
– иксодовыми (Ixodidae, 6 подсемейств и 14 родов) и ар-
гасовыми (Argasidae, 5 родов) клещами и насекомыми: 
комарами (Diptera, Culicidae), москитами (Psychodidae: 
Phlebotomus), мокрецами (Diptera, Heleidae).

Первые исследования по арбовирусам проведены 
в конце XIX в., когда кубинский энтомолог C. Finlay 

и сотрудники американской военной миссии во гла-
ве с W. Reed доказали вирусную природу и транс-
миссивную передачу комарами Aedes aegypti вируса 
жёлтой лихорадки [10]. Термин arthropod-borne (пере-
даваемые членистоногими) введён в 1942 г. В 1963 г. 
международный подкомитет по вирусной номенкла-
туре ввёл термин arbovirus. Известны более 500 арбо-
вирусов, более 100 из них способны вызывать заболе-
вания людей и животных, в том числе протекающие 
с высокой летальностью: эпидемические вспышки 
геморрагических лихорадок и энцефалитов. В ряде 
случаев внезапно возникающие эпидемии арбовиру-
сов влияли на ход военных действий.

Начало исследований арбовирусов в Советском 
Союзе относится к началу 1930-х гг., когда военный 
врач-невропатолог А. Панов вместе с коллегами  
А. Шаповалом и Д. Красновым описали на Дальнем 
Востоке сезонный эпидемический энцефалит с высо-
кой летальностью. Они обозначили заболевание как 
«весенне-летний энцефалит» и предположили, что 
он вызван неизвестным вирусом. Ими было отмечен 
некоторое сходство инфекции с «осенне-летними эн-
цефалитами» (японский энцефалит (ЯЭ) и энцефалит 
Сент-Луис), известными в то время, а также высказа-
но предположение, что это может быть токсическая 
форма гриппа [154]. Однако этиология заболевания 
и пути его передачи оставались неизвестными. Для из-
учения этой новой инфекции Наркомздравом СССР 
в 1937–1940 гг. была организована серия экспедиций. 
Экспедиции включали специалистов из разных науч-
ных организаций: вирусологов (Л. Зильбер, А. Смо-
родинцев, М. Чумаков, Е. Левкович, А. Шеболдаева,  
А. Шубладзе), бактериологов (В. Соловьев, Н. Рыж-
ков), паразитологов (Е. Павловский, А. Гуцевич,  
Б. Померанцев, А. Мончадский, А. Скрынник), кли-
ницистов (А. Панов, А. Шаповал, З. Финкель) и др. 
В течение лета 1937 г. членами экспедиции из крови, 
цереброспинальной жидкости и секционного матери-
ала были изолированы около 30 штаммов нового ви-
руса [155]. Несколько штаммов также были изолиро-
ваны от клещей Ixodes persulcatus, и их способность 
передавать вирус при укусе была показана экспери-
ментально. Один из выделенных штаммов (Софьин) 
использовался для экспериментального заражения 
макак, у которых развились клинические симпто-
мы энцефалита, схожие с наблюдаемыми у людей 
[156–159]. Таким образом, этиологический агент ве-
сенне-летнего энцефалита, который теперь известен 
как КЭ, был выделен и изучен. Вирус КЭ (ВКЭ) стал 
первым арбовирусом, открытым советскими вирусо-
логами. Различные аспекты экологии, эпидемиологии 
и патогенеза ВКЭ интенсивно изучались в последу-
ющие годы. Разработана первая вакцина против КЭ 
на основе препарата мозговых тканей мышей, инфи-
цированных штаммом Софьин. Дальнейшие исследо-
вания показали, что ВКЭ также распространён в ев-
ропейской части СССР и европейских странах, где 
его основным переносчиком является клещ I. ricinus. 
По современной классификации ВКЭ принадлежит 
виду Tick-borne encephalitis virus (Flaviviridae: Flavivi-
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rus). Во время экспедиций несколько штаммов вируса 
ЯЭ, также принадлежащего роду Flavivirus, но пере-
дающегося комарами, были выделены от пациентов 
на Дальнем Востоке в 1938 г. во время хасанских со-
бытий. Это было первое доказательство циркуляции 
вируса ЯЭ на территории СССР [160, 161]. Однако 
после вспышки 1938 г. случаев ЯЭ на территории СС-
СР в последующие годы не было зарегистрировано.

Открытие ВКЭ как этиологического агента весен-
не-летнего энцефалита дало мощный толчок для из-
учения схожих инфекций на всей территории СССР. 
В последующие годы несколько крупных вирусоло-
гических центров были организованы в составе АМН 
СССР: Институт вирусологии (1944), Институт по-
лиомиелита и вирусных энцефалитов (1950), а так-
же вирусологические лаборатории на базе медицин-
ских институтов и противочумных станций. Учёные 
из этих центров приняли активное участие в изучении 
различных аспектов арбовирусов, распространённых 
на территории страны. Интенсивные исследования 
по различным направлениям проблемы КЭ продол-
жаются в настоящее время [162].

Многие участники первых экспедиции стали впо-
следствии известными вирусологами и основали соб-
ственные вирусологические школы. Наиболее выда-
ющимся из них является Михаил Петрович Чумаков, 
который позднее возглавил Институт вирусологии 
АМН СССР (1950–1954), а затем созданный по его 
инициативе Институт полиомиелита и вирусных эн-
цефалитов АМН СССР (1955–1972). М.П. Чумаков 
организовал многочисленные экспедиции, направ-
ленные на поиск этиологических агентов и изучение 
природно-очаговых (преимущественно арбовирус-
ных) инфекций. Из впервые описанных им арбовиру-
сов особо важное значение имеют возбудители кле-
щевых геморрагических лихорадок – ОГЛ и ККГЛ. 

В начале 1940-х гг. в нескольких сельских регио-
нах Омской области (Юго-Западная Сибирь) была 
зарегистрирована вспышка заболевания, которую 
местные врачи обозначали как «атипичная туляре-
мия», «безжелтушный лептоспироз», «омская весен-
не-летняя лихорадка». Вирусная этиология болез-
ни, названной омской геморрагической лихорадкой 
(ОГЛ), была установлена в результате работы группы 
специалистов из Омского медицинского института 
и вирусологов в составе комплексной экспедиции под 
руководством М.П. Чумакова в 1947 г. [163]. Из кро-
ви больных ими были выделены более 40 штаммов 
вируса, названного вирусом ОГЛ (ВОГЛ). Несколько 
штаммов также были изолированы из клещей D. retic-
ulatus, собранных в эндемичных районах [164]. Эко-
логия, эпидемиология и патогенез ВОГЛ были под-
робно изучены в последующие годы. По современной 
классификации ВОГЛ принадлежит виду Omsk hem-
orrhagic fever virus рода Flavivirus (Flaviviridae) и вхо-
дит в антигенный комплекс ВКЭ.

В июне 1944 г. в сельских районах севера Крымского 
полуострова возникла вспышка лихорадочного забо-
левания, сопровождаемого геморрагическими прояв-
лениями (острый инфекционный капиллярный токси-

коз). В общей сложности было зарегистрировано бо-
лее 200 случаев. Этиология заболевания, названного 
крымской геморрагической лихорадкой (КГЛ), была 
установлена в результате работы экспедиции под ру-
ководством М.П. Чумакова. Было предположено, что 
инфекция передается клещами Hyalomma marginatum 
(ранее Н. plumbeum), которые широко распростране-
ны и очень многочисленны в регионе, где произошла 
вспышка. Вирусная этиология и зоонозный характер 
инфекции были выявлены при заражении волонтёров 
кровью больных и суспензией клещей H. marginatum, 
собранных с зайцев. Заражающий материал предва-
рительно фильтровали через мелкопористый фарфо-
ровый фильтр. Первые штаммы вируса ККГЛ были 
изолированы от пациента в Узбекистане (штамм 
Ходжа) и из сыворотки пациента и от нимф H. mar-
ginatum в Астраханской области (штамм Дроздов) 
сотрудниками Института полиомиелита и вирусных 
энцефалитов АМН СССР (А. Бутенко) в 1963–1967 гг.  
[165, 166]. Позднее было показано, что вирус КГЛ 
идентичен вирусу Конго, изолированному от больных 
с геморрагической лихорадкой в Заире (Конго, Афри-
ка), и он получил своё современной название – ККГЛ 
[167]. В последующие годы различные аспекты эко-
логии, эпидемиологии, патогенеза и клиники ККГЛ 
подробно изучались на базе Института вирусологии 
АМН СССР, Института полиомиелита и вирусных 
энцефалитов АМН СССР, Государственного иссле-
довательского центра вирусологии и биотехнологии 
«Вектор» (Новосибирск) и в других научных центрах 
СССР [15]. Вирус ККГЛ является одним из типовых 
видов наировирусов и относится к виду Crimean-Con-
go hemorrhagic fever virus рода Orthonairovirus семей-
ства Nairoviridae. Специфического лечения ККГЛ 
не разработано, хотя есть свидетельства о некоторой 
эффективности рибавирина [168].

В течение весны и лета 1962 г. М. Чумаков вместе 
с Е. Либковой из Института вирусологии в Братиславе 
(Словакия, бывш. Чехословакия) исследовали вспыш-
ку лихорадочного заболевания (кемеровская лихорад-
ка) в Кемеровской области (Западная Сибирь). Новый 
вирус, названный вирусом Кемерово, был изолирован 
из крови пациентов и клещей I. persulcatus, собран-
ных в районе, где возникла вспышка [169, 170]. Ан-
тигенно схожие с вирусом Кемерово вирусы Трибеч 
и Липовник были позднее изолированы от клещей  
I. ricinus в Чехословакии [171, 172]. На основе морфо-
логии вириона вирусы были отнесены к роду Orbivi-
rus семейства Reoviridae.

В период 1930–1969 гг. арбовирусы изучались в ос-
новном как этиологические агенты новых инфекций 
человека. Обследование членистоногих переносчиков 
и позвоночных хозяев в природных очагах важных 
инфекций человека часто приводило к изоляции дру-
гих арбовирусов. Так, А. Бутенко (Институт полиоми-
елита и вирусных энцефалитов АМН СССР) впервые 
в СССР изолировал штаммы вируса Западного Нила 
(ВЗН) (Flaviviridae: Flavivirus) и вируса Дхори (Or-
thomyxoviridae: Thogotovirus) от клещей Hyalomma 
marginatum во время обследования природных оча-



370

PROBLEMS OF VIROLOGY (VOPROSY VIRUSOLOGII). 2022; 67(5)
https://doi.org/10.36233/0507-4088-140
EDITORIAL CONCEPT

гов ККГЛ в Астраханской области в 1964 г. В общей 
сложности к концу 1960-х гг. семь арбовирусов были 
открыты или описаны на территории СССР: вирусы 
КЭ и ЯЭ, ККГЛ и ОГЛ, ВЗН, Дхори и Кемерово. В это 
же время начал формироваться системный экологиче-
ский подход, основанный на концепции популяцион-
ных взаимодействий между видами вирусов, члени-
стоногих переносчиков и позвоночных хозяев и окру-
жающей средой. Перед вирусологами государством 
была поставлена задача создания системы исследова-
ний по природным очагам возбудителей зоонозных, 
в том числе арбовирусных инфекций.

Наиболее важными позвоночными животными – 
природными резервуарами для арбовирусов являют-
ся птицы (Aves), грызуны (Rodentia) и летучие мыши 
(Chiroptera). Более 200 известных арбовирусов эко-
логически связаны с птицами. В некоторых случаях 
птицы являются основным позвоночным хозяином, 
а в некоторых служат для вируса эффективным ам-
плификатором. Роль птиц в циркуляции арбовирусов 
определяется несколькими факторами, прежде все-
го высокой численностью и плотностью популяций 
в местах гнездований (для птиц водного и околово-
дного комплекса), отдыха и зимовок; сезонными ми-
грациями с трансконтинентальным переносом виру-
сов и переносчиков (клещей), гнездованием в норах 
[173]. Исходя из этого, для углублённого изучения зо-
онозных вирусов, связанных с птицами, в СССР были 
организованы Всесоюзный орнитологический коми-
тет с координационным советом по миграции птиц 
и медицинской орнитологии и Всесоюзный центр 
экологии вирусов и противоэпидемической защиты 
граждан и армии. Всесоюзный орнитологический 
комитет располагался на базах Института биологии 
биологического отделения АН СССР (руководитель 
В.Д. Ильичев) и Института вирусологии АМН СССР 
(руководитель Д.К. Львов). Всероссийский центр эко-
логии вирусов был основан на базе Института виру-
сологии имени Д.И. Ивановского АМН СССР с широ-
кой сетью опорных баз во всех регионах СССР5. Эти 
две структуры разработали объединённую программу 
исследований и дважды в год проводили конференции 
с обсуждением планов и полученных результатов. Та-
кая организация в некоторых чертах и подходах была 
схожа с американской системой Epidemic Intelligence 
Service Центра по борьбе с инфекционными заболева-
ниями CDC [174, 175]. 

Была разработана теоретическая база проведения 
мониторинга в различных экосистемах с использо-
ванием методов молекулярной экологии. Методо-
логический подход предусматривал меридиональ-
ное зондирование территории СССР и некоторых 
сопредельных стран со сбором полевых материалов 
с последующим комплексным лабораторным обсле-

дованием. Таким образом, была обследована терри-
тория Северной Евразии площадью более 15 млн км2. 
Зонды проходили через ландшафтные пояса Аркти-
ки, Субарктики (тундры), тайги, лиственных лесов, 
степей и пустынь в пределах 18 физико-географиче-
ских стран с уникальными экосистемами. Изолирова-
ны и изучены сотни штаммов вирусов, в том числе 
и ранее неизвестных видов. Выявлена этиологиче-
ская роль выделенных вирусов в патологии человека, 
описаны неизвестные ранее инфекции, определена 
потенциальная опасность возникновения эпидеми-
ческих ситуаций в различных ландшафтных поясах 
СССР, сделан прогноз ареала некоторых видов вновь 
открытых инфекций в мире. 

Территориальные опорные базы, расположенные 
практически во всех регионах СССР, возглавили 
энергичные профессионалы, в короткие сроки сфор-
мировавшие научные коллективы специалистов: ви-
русологов, зоологов, арахноэнтомологов, способных 
проводить комплексные полевые и лабораторные ис-
следования. Почти все руководители в процессе рабо-
ты защитили докторские, а остальные специалисты –  
кандидатские диссертации: И. Виноград (Львов, 
Украина), И. Воинов (Минск, Беларусь), П. Скоферца 
(Кишинев, Молдавия), Ф. Карась (Бишкек, Киргиз-
стан), Т. Пак, М. Костюков (Душанбе, Таджикистан), 
С. Каримов (Алма-Ата, Казахстан), Н. Мирзоева 
(Баку, Азербайджан), В. Закарян (Ереван, Армения), 
М. Курбанов (Ашхабад, Туркменистан), А. Мелиев 
(Ташкент, Узбекистан), В. Злобин (Иркутск), Ф. Бусы-
гин (Омск), Г. Леонова (Владивосток), А. Тимофеева 
(Южно-Сахалинск) и др. 

Таким образом, в СССР проводились исследования 
по выявлению биологического фона, подобного ради-
ационному. Это были перманентные манёвры по про-
гнозу и снижению последствий чрезвычайных эпи-
демических ситуаций природного и искусственного 
происхождения. Системные исследования зоонозных 
вирусов в соответствии с разработанной программой 
начались в 1969 г. В 1984 г. программа приобрела ста-
тус государственной в рамках работы учрежденного 
Всероссийского центра по экологии вирусов и особо 
опасных и слабоизученных инфекций на базе Ин-
ститута вирусологии имени Д.И. Ивановского АМН  
СССР (руководитель Д.К. Львов) [176]. Основной 
целью программы были исследование разнообразия 
и распространения зоонозных вирусов и выявление 
угроз, которые они представляют для биобезопас-
ности государства в качестве возбудителей новых 
и возвращающихся инфекций. Программа включала 
изучение их экологии и эволюционных процессов, 
протекающих в природных резервуарах. Экспедиции 
проводились сотрудниками Всесоюзного центра эко-
логии вирусов совместно с локальными организация-
ми и опорными базами. Отдельная часть программы 
была посвящена арбовирусам, циркулирующим в вы-
соких широтах Северной Евразии [177, 178]. Также 
необходимо отметить подпрограмму по изучению 
экологии вирусов гриппа в природных биомах, вклю-
чая субтипы A(H5N1) и A(H1N1pdm09) [161].

5Организация эколого-эпидемиологического мониторинга тер-
риторий Российской Федерации с целью противоэпидемической 
защиты населения и войск: методические рекомендации. М.: МЗ 
РФ, Федеральное управление медико-биологических и экстре-
мальных проблем, НИИ вирусологии, 1993.
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РЕДАКЦИОННАЯ КОНЦЕПЦИЯ

В результате этой масштабной работы были изо-
лированы повсеместно распространённые в ланд-
шафтных зонах тундры, тайги и лиственных лесов 
штаммы вирусов, переносимых комарами, включая 
вирусы группы калифорнийского энцефалита (вид 
California encephalitis orthobunyavirus) и группы ви-
руса Батаи (вид Bunyamwera orthobunyavirus) рода 
Orthobunyavirus, семейства Peribunyaviridae [179]. 
Вирусы калифорнийского энцефалита связаны с лет-
ними случаями менингита и менинго-энцефалита. 
Впервые была показана и изучена циркуляция и зна-
чение в патологии человека и животных на терри-
тории СССР, Финляндии и Швеции вируса Синд-
бис (Sindbis virus, SINV) – возбудителя карельской 
лихорадки и вируса Гета (Getah virus, GETV) рода 
Alphavirus, семейства Togaviridae [180]. 

Одним из важнейших объектов исследований в рам-
ках эколого-вирусологических исследований в Заполя-
рье являлась система «клещи Ixodes (Ceratixes) uriae 
– колониальные морские птицы». В 1969–1974 гг. сот-
ни штаммов были изолированы от клещей Ix. uriae, 
собранных в колониях морских птиц на побережьях 
Охотского, Берингова и Баренцева морей. С 1 м2 по-
верхности гнездовья удавалось собрать до 7 тыс. кле-
щей (все фазы метаморфоза – личинки, нимфы, имаго), 
из которых выделяли до 100 штаммов семи различных 
вирусов. Установлено циркумполярное распростране-
ние природных очагов в Северном и Южном полуша-
риях. Изолированные штаммы были классифициро-
ваны в основном как новые для науки буньявирусы, 
флавивирусы и орбивирусы, часто только на основе 
морфологии вириона, поскольку их антигенные свя-
зи с другими вирусами в то время не были выявлены. 
Среди них впервые открытые буньявирусы Сахалин 
(Sakhalin virus, SAKHV) и Парамушир (Paramushir 
virus, PRV), которые позднее сформировали вид 
Sakhalin orthonairovirus рода Orthonairovirus, семей-
ства Nairoviridae [181]. Несколько новых вирусов (За-
лив Терпения, Командоры, Рукутама) были описаны 
и позднее отнесены к виду Uukuniemi phlebovirus рода 
Phlebovirus, семейства Phenuiviridae [182]. 

Новый флавивирус Тюлений (Tyuleniy virus, TYUV) 
и близкий к нему вирус Кама из Татарстана были 
впервые изолированы и позднее стали типовыми 
представителями группы клещевых флавивирусов 
морских птиц (род Flavivirus, семейство Flaviviridae) 
[183]. Распространение и экологические особенности 
вирусов Охотский (Okhotsky virus, OKHV) и Анива 
(Aniva virus, ANIV), двух впервые описанных виру-
сов вида Great Island virus (род Orbivirus, семейство 
Reoviridae) были изучены в деталях [184]. 

Множество новых вирусов были открыты при об-
следовании территории Центральной Азии и Закав-
казья. Впервые описан вирус Иссык-Куль (Issyk-Kul 
virus, ISKV), этиологический агент лихорадки Ис-
сык-Куль, ассоциированный с летучими мышами 
(Vespertionidae) и их аргасовыми клещами [185]. За-
болевание лихорадкой Иссык-Куль протекает с тя-
жёлыми клиническими явлениями и последующим 
двухмесячным периодом реконвалесценции. Новые 

вирусы Тамды (Tamdy virus, TAMV) и Бурана (Burana 
virus, BURV), вызывающие спорадические случаи 
лихорадки, были изолированы от клещей Hyalomma 
spp., собранных на козах и коровах в пустынных био-
ценозах [186]. Несколько новых вирусов (Арташат, 
Чим, Герань) были впервые изолированы от аргасо-
вых клещей, собранных в норах грызунов. Морфо-
логические исследования отнесли их к неклассифи-
цированным буньявирусам. В недавних работах пе-
речисленные вирусы классифицированы как разные 
виды рода Orthonairovirus семейства Nairoviridae 
[187]. Впервые изолированный из аргасовых клещей 
вирус Карши (Karshi virus, KARV), родственный ви-
русу Ройял-Фарм (Афганистан), относится к комплек-
су КЭ и вызывает спорадические случаи лихорадоч-
ного заболевания у людей. В Средней Азии был впер-
вые изолирован новый флавивирус Сокулук (Sokuluk 
virus, SOKV), экологически связанный с летучими 
мышами Vespertilio pipistrellus и родственный виру-
су летучих мышей Ентеббе из Африки [188]. В Кир-
гизии из аргасовых клещей, собранных в гнёздных 
норах птиц, изолирован новый вирус Тюлек (Tyulek 
virus, TYKV), позднее отнесённый к роду Qaranjavi-
rus семейства Orthomyxoviridae. Это краткий список 
наиболее примечательных новых вирусов, открытых 
в результате реализации программы. 

Главные результаты, полученные при реализации 
этих программ, обобщены в специальном Атласе рас-
пространения природно-очаговых инфекций в Рос-
сийской Федерации, изданном в 2001 г., и ряде других 
книг [161, 189]. Заключительная стадия этих иссле-
дований состояла в определении генетических харак-
теристик и классификации изолированных вирусов 
с использованием современных методов анализа ге-
номов на основе высокопроизводительного секвени-
рования (NGS). В результате были определены новые 
виды и роды зоонозных вирусов. Всего на данный мо-
мент установлено более 80 видов зоонозных вирусов, 
принадлежащих 12 различным семействам, циркули-
рующим на территории Северной Евразии. 

Реализация программы проводилась при актив-
ном международным сотрудничестве, прежде всего 
с вирусологами из США и ВОЗ. В качестве примера: 
Д.К. Львов в разные периоды был советником Аме-
риканского национального комитета по арбовиру-
сам, членом международного комитета по изучению 
арбовирусов в высоких широтах, координатором 
от советской стороны по исследованиям экологии 
гриппа в рамках кооперации США и СССР, экспер-
том ВОЗ и председателем комитета по медицинским 
наукам и здравоохранению Тихоокеанской научной 
ассоциации. 

Реализация программы была признана столь успеш-
ной и важной, что многие её участники были удостоены 
Государственной премии в области наук и технологий 
в 1999 г. Лист номинантов включал учёных Института 
вирусологии имени Д.И. Ивановского РАМН: А. Бутен-
ко (за диагностику и идентификацию изолированных 
штаммов), С. Гайдамович (за внедрение новых методов 
изучения биологических свойств вирусов), В. Грома-
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шевский (за изоляцию вирусов и их идентификацию), 
П. Дерябин (за формирование коллекции штаммов и ви-
русов), С. Клименко (за электронную микроскопию ви-
русов), Л. Колобухина (за изучение клиники инфекции), 
С. Львов (за исследование вирусов в высоких широтах, 
полевая работа), Д.К. Львов (руководитель программы, 
орнитология, полевая работа). Трое учёных (Д.К. Львов, 
С. Клименко, В. Злобин) были избраны членами АМН 
СССР (в настоящее время отделение РАН). 

Практическая реализация программы продолжилась 
и позже. В начале текущего столетия на юге России 
произошло резкое обострение эпидемиологической 
ситуации по лихорадке Западного Нила (ЛЗН). На-
блюдалась высокая смертность (до 10% заболевших). 
В 6-летних комплексных исследованиях в Астрахан-
ской и Волгоградской областях и в Калмыкии расшиф-
рованы особенности циркуляции возбудителя ВЗН, 
его молекулярно-генетические характеристики, уста-
новлены механизмы формирования стабильных при-
родных очагов с участием птиц, домашних животных, 
комаров и клещей [190]. В последние годы ареал ВЗН 
значительно расширился, захватывая Воронежскую, 
Саратовскую, Ростовскую области и Краснодарский 
край. Случаи ЛЗН в 2022 г. были зарегистрированы 
в Москве. Параллельно событиям на юге России, ка-
залось бы, при загадочных обстоятельствах вспышка 
ЛЗН также с высокой смертностью в 1999 г. возник-
ла в Нью-Йорке (США) и его окрестностях. За корот-
кий срок вспышка ЛЗН охватила всю Америку за счёт 
распространения вируса по основным миграционным 
руслам перелётных птиц: атлантическому, миссисип-
скому, центральному и тихоокеанскому. Родина ВЗН – 
Африка. Вирус не мог быть занесён на американский 
континент естественным путём последние 80 млн лет 
со времени разделения Пангеи в меловом периоде ме-
зозоя. В Америку вирус мог попасть с заражёнными 
комарами в трюмах кораблей из портов Средиземного 
или Чёрного морей. Так, неосмотрительное или кри-
минальное поведение человека включает мощные при-
родные механизмы, создающие опасные эпидемиче-
ские ситуации. Результаты филогенетического анализа 
геномов показали близость эпидемических штаммов 
из России и США. Но они существенно отличаются 
от штаммов, изолированных в предшествующие годы 
в отсутствие эпидемических вспышек. Таким образом, 
эпидемические ситуации, возможно, обусловлены из-
менением генетических свойств вирусной популяции 
в процессе эволюции вируса в природном резервуаре. 
Изучение арбовирусных и других зоонозных вирусных 
инфекций, имеющих не только социальное, но и воен-
но-медицинское значение, активно проводятся в мире.

Арбовирусные инфекции (зоонозы, зооантропоно-
зы) являются прообразом других инфекций человека, 
проделавших путь за последние 10 тыс. лет от зооно-
зов в зооантропонозы и антропонозы [17]. Огромное 
влияние на изучение арбовирусных инфекций, как 
и других зоонозов, оказала разработанная Е.Н. Пав-
ловским доктрина о природной очаговости инфекции 
[191]. Исследователи арбовирусов должны, помимо 
вирусологии, иметь существенные знания по арах-

ноэнтомологии, зоологии, климатологии и другим 
смежным наукам. Отечественные и зарубежные ис-
следователи подвергали свою жизнь и здоровье ре-
альной угрозе, работая в природных очагах подчас 
неизвестных инфекций. Имена блестящих исследо-
вателей, работавших на всех континентах, вписаны 
в историю изучения арбовирусов: в США (C. Calish-
er, J. Casals, R. Chamberlain, W. Downs, S. Halsteed, 
D. Gubler, N. Karabatsos, J. Le Duc, T. Monath, F. Mur-
phy, W. Reeves, R. Shope, W. Sudia, R. Taylor, R. 
Tesh, M.Turrel, T. Work и др.), Канаде (H. Artsob, C. 
Chastel и др.), Бразилии (O. Causey, O. Lopes, F. Pin-
heiro, Travassos da Rosa и др.), Венесуэле (J. Navarro 
и др.), Египте (M. Darwish и др.), ЮАР (R. Kokernot,  
B. McIntosh, K. Smithburn, R. Swanepoel и др.), Фран-
ции (P. Brech, C. Hannoun и др.), Англии (D. Bish-
op, C. Ross, J. Woodale, H. Reid, J. Porterfield и др.), 
Норвегии (T. Traavik и др.), Чехословакии (V. Bardos, 
M. Gresikova, H. Libikova, J. Rehacek и др.) Югосла-
вии (V. Vesenjak-Hirjan, A. Gligic и др.), Финляндии 
(M. Brummer-Korvenkontio, N. Oker-Blom и др.), Ин-
дии (K. Pavri, C. Dandawate, K. Banerjee и др.), Юж-
ной Корее (H. Lee, S. Yun и др.), Малайзии (S. Lam 
и др.), КНР (B. Chen, H. Huang, Y.-X. Li, Hi Liu и др.), 
Японии (A. Hotta, A. Igarashi, N. Kitaoka, K. Morita 
и др.), Австралии (Y. Aaskov, R. Doherty, J. Macken-
zie, Y. Marshall и др.), Новой Зеландии (J. Miles и др.). 
Ежегодные международные конференции давали воз-
можность получения экспресс-информации об актив-
ности природных и зооантропонозных очагов, а вза-
имные визиты способствовали обмену штаммов ви-
русов для пополнения государственных коллекций. 
Миллионные эпидемии лихорадок денге и О’Ньонг-
Ньонг, десятки, а порой и сотни тысяч больных 
жёлтой лихорадкой, венесуэльским, западным, вос-
точным, японским, клещевым, долины Муррей, ка-
лифорнийским, Росио, Сент-Луис энцефалитами, ли-
хорадками Рифт–Валли, москитной, ЛЗН, ККГЛ и др. –  
вот далеко не полный перечень опасных для челове-
ка и домашних животных арбовирусных инфекций 
[192]. Диагностика затрудняется огромным генети-
ческим разнообразием возбудителей. Отсутствие 
специфических средств лечения, а нередко и профи-
лактических вакцин объясняет заинтересованность 
ВОЗ, работников науки и практического здравоохра-
нения в проблеме, имеющей также ветеринарное, во-
енно-медицинское, природоохранное значение [192]. 
Важная общебиологическая закономерность заклю-
чается в особой опасности для биологических видов, 
включая человека, встречи с возбудителем, с которым 
этот вид в силу экологической разобщенности ранее 
не встречался («встреча незнакомцев»).

Современные подходы геномного анализа  
в вирусологии

Новые технологии геномного анализа (массо-
вое параллельное секвенирование, next generation 
sequencing – NGS), которые развиваются с конца XX в., 
активно используются в различных областях вирусо-
логии. По современным оценкам, число известных се-
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годня вирусов составляет менее 0,01% от глобального 
вирусного многообразия (англ. virodiversity) [193, 194]. 
Отчасти это связано с тем, что классические вирусо-
логические методы применимы только к вирусам, ко-
торые возможно изолировать на лабораторной модели 
(клеточные культуры или лабораторные животные). 
Если вирус невозможно выделить на используемой 
модели, то он остается невидимым для исследователя. 
С этим связано относительно небольшое число извест-
ных на сегодняшний день вирусов (всего около 10 тыс. 
видов). В последние годы с развитием технологии NGS 
появилась возможность генетически описывать виру-
сы путём анализа вирома и транскриптома их хозяи-
на, что привело к значительному сдвигу в понимании 
многообразия вирусного мира, его эволюции и роли 
вирусов в биосфере [195]. Анализ виромов различных 
видов животных, членистоногих и проб окружающей 
среды позволил выявить сотни и тысячи новых виру-
сов, включая эволюционно близкие к известным пато-
генам человека или представляющие новые дивергент-
ные клады [196, 197]. Учитывая эффективность NGS 
как метода геномного анализа, анализ вирома рассма-
тривается как перспективный метод мониторинга зоо-
нозных инфекций в природных резервуарах, позволяя 
выявить весь спектр циркулирующих вирусов и их 
генетических вариантов. Разработаны эффективные 
подходы для диагностики инфекций на основе NGS. 
Во время текущей пандемии COVID-19 полногеном-
ное секвенирование штаммов SARS-CoV-2 проводит-
ся буквально в режиме реального времени, позволяя 
своевременно отслеживать появление и распростране-
ние новых вариантов вируса с использованием подхо-
дов молекулярной эпидемиологии. Вместе с тем такой 
подход, несмотря на большие возможности, не позво-
ляет определить биологические и антигенные свой-
ства обнаруженных вирусов. Поэтому классические 
вирусологические методы, опирающиеся на изоляцию 
штамма на лабораторной модели, остаются основой 
современной вирусологии. 

Руководства по вирусологии
Для преодоления отечественного информационного 

дефицита в 2008 и 2013 гг. изданы два русскоязычных 
руководства, обобщающие информацию по вирусам 
и вирусным инфекциям человека (более 150) и живот-
ных (свыше 150). Дан анализ места вирусов в биосфе-
ре, экологии вирусов по их структурным компонентам, 
стратегии генома, взаимодействию с клетками. Описа-
ны семейства вирусов, патогенных для человека и жи-
вотных. Охарактеризованы противовирусный иммуни-
тет, химиотерапия вирусных инфекций, лабораторная 
диагностика и иммунопрофилактика, вирусологиче-
ские и молекулярно-генетические методы [198].

Роль Института вирусологии имени  
Д.И. Ивановского АМН СССР в развитии  

отечественной и мировой вирусологии
В развитии отечественной вирусологии трудно 

переоценить роль Института вирусологии имени 
Д.И. Ивановского, учреждённого Постановлением 

Совета Народных Комиссаров от 30 июня 1944 г. 
№ 797 «Об учреждении Академии медицинских наук 
СССР (АМН)», в состав которой включался и Инсти-
тут вирусологии. Имя основоположника вирусологии 
Д.И. Ивановского было присвоено институту Поста-
новлением Совета Министров СССР № 4344 от 19 ок-
тября 1950 г. В институте на протяжении 16 лет рабо-
тал ученик Д.И. Ивановского, Е.И. Туревич, реализуя 
преемственность исследований. В это же время рабо-
тал член-корреспондент АН СССР В.Л. Рыжков (ви-
русные болезни растений). Первым директором ин-
ститута был назначен профессор Анатолий Тимофе-
евич Кравченко, который через 6 лет был переведён 
научным руководителем крупного вирусологического 
центра Министерства обороны СССР. Первым за-
местителем директора по науке стал академик АМН 
СССР Лев Александрович Зильбер, организовавший 
впоследствии крупный отдел вирусологии в НИЦЭМ 
имени Н.Ф. Гамалеи АМН СССР. Некоторое время 
директором Института вирусологии был академик 
АМН СССР Анатолий Александрович Смородин-
цев, позднее организовавший Институт гриппа в Ле-
нинграде. Одним из первых заместителей директора 
по науке был академик АМН СССР Валентин Дми-
триевич Соловьев, со временем возглавивший виру-
сологический отдел в ИЭМ. В период пятилетнего ру-
ководства Института вирусологии академиком АМН 
СССР Михаилом Петровичем Чумаковым существен-
но возросли связи с периферическими научными 
и практическими учреждениями, что привело к про-
ведению крупных комплексных экспедиционных ис-
следований и созданию системы подготовки кадров 
вирусологов. В 1955 г. М.П. Чумаков возглавил соз-
данный им Институт полиомиелита и вирусных эн-
цефалитов АМН СССР (ИПВЭ), получивший позд-
нее его имя. Затем Институт вирусологии возглавил 
академик АМН СССР Павел Николаевич Косяков. 
Возник центр по гриппу, объединивший 19 опорных 
баз по стране, впоследствии трансформировавшийся 
в Центр ВОЗ. С 1961 по 1987 г. Институт вирусоло-
гии возглавлял академик Виктор Михайлович Жда-
нов, превративший институт в современный научный 
центр, широко известный в мире. Была создана шко-
ла молекулярной вирусологии, начали функциониро-
вать 6 центров ВОЗ по проблемам гриппа, арбовиру-
сов, экологии вирусов, герпеса, вирусных гепатитов, 
СПИДа. Впервые стал выпускаться журнал «Вопро-
сы вирусологии». В.М. Жданов сплотил ряд лабора-
торий для изучения ВИЧ-инфекции, были выделены 
первые в стране штаммы, послужившие основой для 
разработки отечественных диагностических тест-си-
стем и проведения фундаментальных исследований. 
В содружестве с исследователями Института моле-
кулярной биологии В.А. Энгельгардта РАН и Цен-
трального института эпидемиологии был разработан 
отечественный анти-ВИЧ-препарат фосфазид (Нико-
вир). Разработка удостоена Государственной премии 
РФ в области науки и техники (профессор Георгий 
Артемьевич Галегов) [99]. Были налажены устойчи-
вые связи с вирусологами из более чем 30 стран ми-
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ра в Америке, Европе, Азии, Австралии. Огромное 
значение в Институте вирусологии всегда уделялось 
подготовке кадров. Здесь в аспирантуре получили 
подготовку будущие директора академических ин-
ститутов: академик РАМН Борис Федорович Семёнов 
возглавил впоследствии Институт вакцин и сыворо-
ток имени И.М. Мечникова, академик АМН СССР 
Отар Георгиевич Анджапаридзе был директором 
Института вирусных препаратов, академик АМН  
СССР Сослан Григорьевич Дзагуров был директором 
Института стандартизации и контроля медицинских 
и биологических препаратов имени Л.А. Тарасевича, 
исследования кори возглавлял академик АМН СССР 
Петр Григорьевич Сергиев, оставаясь директором 
Института медицинской паразитологии и тропиче-
ской медицины имени Е.И. Марциновского. Акаде-
мик АМН СССР Оганес Вагаршакович Бароян был 
учёным секретарем Института вирусологии, а затем 
назначен директором ИЭМ. Таким образом, Институт 
вирусологии был «инкубатором» директоров НИИ 
страны, чрезвычайно активно велась подготовка ка-
дров для научных и практических учреждений через 
аспирантуру, стажировку и в процессе совместных 
комплексных исследований – кафедру вирусологии. 
С 1987 по 2016 г. директором Института вирусоло-
гии был избран академик АМН СССР – РАМН – РАН 
Дмитрий Константинович Львов, который до этого 
времени на протяжении 19 лет был заместителем ди-
ректора по научной работе. В 2016 г. Институт виру-
сологии прекратил своё существование в качестве са-
мостоятельного учреждения и был включён в состав 
НИЦЭМ имени Н.Ф. Гамалеи Минздрава России.

Заключение
Отечественная вирусология по прошествии 130 лет 

со времени описания Д.И. Ивановским первого возбу-
дителя вирусной инфекции продолжает занимать ве-
дущие позиции по ряду приоритетных направлений, 
в частности по изучению формирования и эволюции 
популяционного генофонда возбудителей новых и воз-
вращающихся инфекций, представляющих националь-
ную и глобальную угрозу биобезопасности населения 
и среды обитания. Осмысленное сочетание теоретиче-
ских подходов к изучению эволюции вирусов с инно-
вационными методами исследования молекулярно-ге-
нетических свойств вирусов и создание на этой ос-
нове новых поколений вакцин и противовирусных 
препаратов обеспечат существенную минимизацию 
последствий грядущих пандемий. Возможность воз-
никновения в обозримом будущем чрезвычайных эпи-
демических ситуаций остаётся высокой. «Мудрость 
не должна полагаться на непредвиденное» (Эдгар По).
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