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КОРОТКОЙ СТРОКОЙ

Вакцины против геморрагической лихорадки Эбола 

Одна из вакцин-кандидатов против геморра­
гической лихорадки Эбола представляет собой 
рекомбинантный аденовирус шимпанзе типа 3 
(ChAd3), в который встроены два сегмента гена 
вируса Эбола. Вакцина разработана компанией 
ГлаксоСмитКляйн и Национальным институтом США 
по аллергии и инфекционным болезням (NIAID). Ре­
зультаты первой фазы клинических испытаний, в 
которых участвовали здоровые, взрослые добро­
вольцы из Уганды, показали, что вакцина ChAd3 
безопасна и иммуногенна. В настоящее время вак­
цина находится во второй фазе клинических ис­
пытаний.

Другая вакцина – рекомбинантный вирус вези­
кулярного стоматита (rVSV), экспрессирующий про­
теин вируса Эбола – разработана Министерством 
общественного здравоохранения Канады и аме­
риканской фирмой «НьюЛинк фармасьютикэлз». 
Вакцина продемонстрировала хорошие защитные 
свойства при испытаниях на животных. Компания 

«НьюЛинк» недавно передала лицензию на техно­
логию производства препарата фирме «Мерк», ко­
торая возьмет на себя будущую разработку вакци­
ны. 

Третья вакцина, разрабатываемая фирмой 
«Джонсон энд Джонсон», подлежит тестированию в 
ходе первого этапа клинических испытаний.

 Кроме того, 5 фирм США – «Профектус байо­
сайенсиз», «Протеин сайенсиз», «Новавакс», «Вак­
сарт» и «Иновио» – разрабатывают собственные 
вакцины-кандидаты, и еще три вакцины-кандидата 
создаются в Российской Федерации и других евро­
пейских странах. 

Разработкой вакцин против вируса Эбола в 
России занимаются: Вирусологический центр НИИ 
микробиологии Минобороны в Сергиевом Посаде 
(г. Загорск-6) и Государственный НЦ вирусологии и 
биотехнологии «Вектор» (г. Новосибирск). 

Продолжение на странице 64.


