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Резюме

Актуальность. Проблема биологической безопасности сегодня крайне актуальна для всех стран мира из-за расширения 

спектра реальных и потенциальных угроз, вызванных биологическими агентами,  что наглядно продемонстрировала пандемия 

COVID-19, повлиявшая на все аспекты жизни людей и обнажившая уязвимость системы здравоохранения. Цель. Определить 

приоритетные направления совершенствования системы эпидемиологического надзора и предотвращения дальнейших панде-

мий на территории Российской Федерации. Результаты и обсуждение. Для противодействия новым биологическим угрозам 

в России создана научная концепция будущей биобезопасности, делающая акцент на развитии геномного эпидемиологического 

надзора, цифровой трансформации и мобильных технологий. Эффективное управление эпидемическим процессом требует 

постоянного мониторинга мутационной изменчивости возбудителей инфекций с пандемическим потенциалом и оперативного 

реагирования на новые биологические угрозы, что обеспечивает созданная в России платформа VGARus. Заключение. Геном-

ный эпидемиологический надзор становится ключевым элементом обеспечения биологической безопасности и научно-техноло-

гического развития России.
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Abstract 

The problem of biological safety is extremely relevant today for all countries of the world because of the real and potential threats 

caused by biological agents that are dangerous to public health and the environment. Modern microorganisms are becoming 

increasingly aggressive towards humans, as clearly demonstrated by the COVID-19 pandemic, which has affected all aspects 

of people's lives and exposed the vulnerability of the healthcare system. According to the Decree of the President of the Russian 

Federation «On the Fundamentals of the State policy of the Russian Federation in the field of chemical and biological safety for the 

period up to 2025 and beyond» and the Federal Law «On Biological Safety in the Russian Federation», the main objectives of state 

policy are to reduce the risks of negative effects of biological factors on the population and the environment. Antimicrobial resistance, 

the emergence of new infections and the overcoming of interspecific barriers by microorganisms are of particular concern. Infectious 

disease agents with epidemic potential, such as Ebola, Zika, Marburg, Lassa, MERS-CoV and SARS-CoV viruses, continue to pose a high 

threat. To counteract new biological threats, Russia has created a scientific concept of future biosafety, focusing on the development 

of genomic epidemiological surveillance, digital transformation and mobile technologies. Effective management of epidemic processes 

https://doi.org/10.31631/2073­3046­2024­23­5­4­12

*  Для переписки: Углева Светлана Викторовна, д.м.н., доцент, руководитель научно-аналитического отдела ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии 
Роспотребнадзора, 111123, Россия, Москва, ул. Новогиреевская, д. 3а. +7 (495) 974-96-46 (доб. 1122), uglevas@bk.ru. ©Акимкин В. Г. и др.

**  For correspondence: Svetlana V. Ugleva, Dr. Sci. (Med.), Assoc. Prof., Head, Scientific and analytical department. Central Research Institute for 
Epidemiology, 3a, st. Novogireevskaya, Moscow, 111123, Russia. +7 (495) 974-96-46 (доб. 1122), uglevas@bk.ru. ©Akimkin VG, et al.



Э
п

и
дем

и
ологи

я и
 В

а
кц

и
н

оп
р

оф
и

ла
кти

ка
. Том

 2
3

, №
 5

/E
p

id
em

iology a
n

d
 Va

ccin
a

l P
reven

tion
. Vol. 2

3
, N

o 5

5

Проблемные статьи 

Problem-Solving Article

   

requires constant monitoring of genetic changes in infectious agents and prompt response to new threats, which allows the VGARus 

platform created in Russia to monitor virus mutations. Thus, genomic epidemiological surveillance is becoming a key element 

of ensuring biological safety and scientific and technological development in Russia.

Keywords: biosafety, epidemiology, genomic epidemiological surveillance, COVID-19, SARS-CoV-2, molecular genetic monitoring, 

global threats
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Введение
В настоящее время проблема биологической 

безопасности является чрезвычайно актуальной 
для всех стран мира в связи с расширением спек­
тра реальных и потенциальных угроз, вызванных 
воздействием агентов биологической природы 
опасных для здоровья и благополучия общества 
и окружающей среды. Мир микроорганизмов стано­
вится все более агрессивным по отношению к чело­
веку, что наглядно продемонстрировала пандемия 
COVID­19, оказавшая комплексное воздействие 
на все аспекты жизнедеятельности населения, 
выходя далеко за пределы сферы здравоохране­
ния. В связи с этим ведущую роль в контексте 
обес печения биологического суверенитета при­
обретает необходимость противостоять агрес­
сивным биологическим вызовам, способным 
привести (обладающих потенциалом) к возникно­
вению и распространению заболеваний с разви­
тием эпидемий, эпизоотий, эпифитотий, массовых 
отравлений, а также возможность предупреждать 
и купировать биологические риски.

 Формированию современных взглядов на про­
блему биологической безопасности в России 
содействовали широкие научные дискуссии на ор­
ганизованных Роспотребнадзором и МИД РФ 
Международных научно­практических конференци­
ях «Глобальные угрозы биологической безопасно­
сти. Проблемы и решения» (2017–2023 гг.); общих 
собраниях и заседаниях Президиума Российской 
академии наук; в научных публикациях ведущих 
специалистов страны по обоснованию концепции 
и основополагающих позиций по проблемам био­
логического суверенитета и др. [1–5].

В соответствии с Указом Президента РФ 
от 11 марта 2019 г. № 97 «Об Основах государ­
ственной политики Российской Федерации в об­
ласти обеспечения химической и биологической 
безопасности на период до 2025 года и дальнейшую 
перспективу»* и Федеральным законом от 30.12.2020 
№ 492­ФЗ «О биологической безопасности 
в Российской Федерации»** целью государственной 

*  Указ Президента РФ от 11.03.2019 № 97 «Об Основах государ-
ственной политики Российской Федерации в области обеспечения 
химической и биологической безопасности на период до 2025 
года и дальнейшую перспективу». Собрание законодательства РФ. 
2019. № 11. Ст. 1106.

**  Федеральный закон от 30.12.2020 № 492-ФЗ «О биологической 
безопасности в Российской Федерации». Собрание законода-
тельства РФ. 2021. № 1 (часть I).

политики является поддержание допустимого уров­
ня риска негативного воздействия опасных факто­
ров на население и окружающую среду. 

К основным биологическим угрозам отнесены 
риски, связанные с распространением антимикроб­
ной резистентности; появлением новых инфекций, 
вызываемых неизвестными патогенами; преодо­
лением микроорганизмами межвидовых барьеров 
в сочетании с возникающими под воздействием 
внешней среды изменениями генотипа и фенотипа 
организма человека и животных и др.

Основная сложность борьбы с инфекционными 
агентами, особенно вирусной природы, заключа­
ется в их разнообразии, в связи с чем не существу­
ет универсального терапевтического средства. 
В условиях пандемии COVID­19 лечение огромных 
контингентов пациентов проводилось с широким 
и зачастую избыточным использованием антибио­
тиков, формируя практически неограниченный ре­
зервуар генов устойчивости, что обострило интерес 
к проблеме антибиотикорезистентности, которая 
уже достигла критического уровня [6,7]. По оцен­
кам ООН, около 5 млн смертельных исходов в мире 
были связаны с инфекциями, вызываемыми ми­
кроорганизмами, устойчивыми к лекарственным 
средствам. К 2050 г. это число удвоится, что сопо­
ставимо с числом смертельных исходов от онколо­
гических заболеваний в 2020 г. [8]. Мероприятия 
по снижению устойчивости патогенов к антибио­
тикам различного спектра действия отражены 
в разработанной ВОЗ классификационной базе 
данных «AWaRe» (Access – доступные, Watch – под­
надзорные и Reserve – резервные) с указанием их 
фармакологических классов [9]. Правовой основой 
борьбы с этой проблемой, которая рассматривает­
ся в качестве одной из глобальных биологических 
угроз XXI века, в нашей стране является «Стратегия 
предупреждения распространения антимикробной 
резистентности в Российской Федерации на пери­
од до 2030 года», утвержденная Распоряжением 
Правительства Российской Федерации***. 

Высокий риск для общественного здравоохра­
нения представляют также возбудители инфекци­
онных болезней с эпидемическим потенциалом, 

***  Распоряжение Правительства Российской Федерации 
от 25.09.2017 № 2045-р «Стратегия предупреждения распро-
странения антимикробной резистентности в Российской Феде-
рации на период до 2030 года»
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такие как геморрагические лихорадки, вызывае­
мые вирусами Эбола, Зика, Марбург, Ласса и др.; 
ближневосточный респираторный синдром (MERS­
CoV) и тяжелый острый респираторный синдром 
(SARS­CoV). По­прежнему на повестке дня остается 
реальная опасность и со стороны традиционных 
особо опасных инфекций, характеризующихся воз­
никновением вспышек или эпидемий, отдельные 
из которых в истории развития человеческой ци­
вилизации сыграли опустошительную роль (оспа, 
чума, холера, туляремия, сибирская язва, сап, 
а также другие заболевания, вызываемые микро­
организмами I–II групп патогенности).

Пандемия COVID­19 наглядно продемонстриро­
вала миру, что эпидемические и эпизоотические 
вспышки новых и вновь возникающих инфекций 
(emerging­reemerging infectious diseases), большин­
ство которых характеризуется внезапностью воз­
никновения, высокой смертностью, отсутствием 
специфических методов диагностики и лечения, 
а также значительным уровнем затрат на проведе­
ние противоэпидемических и противоэпизоотиче­
ских мероприятий, представляют серьезную угрозу 
национальной безопасности. 

В феврале 2018 г. ВОЗ включила «болезнь X», 
вызванную неким потенциальным патогеном, 
в обновленный список заболеваний (Blueprint 
List of Priority Diseases), инвестиции в изучение 
и борьбу с которыми должны стать международным 
приоритетом [10]. По мнению экспертов, на роль 
возбудителей неизвестной инфекции, представ­
ляющую угрозу для человечества, претендуют 
РНК­содержащие коронавирусы или ортомиксови­
русы, способные вызывать эпидемии эксплозивно­
го характера. В январе 2024 г. в рамках Всемирного 
экономического форума (ВЭФ) в Давосе при об­
суждении новой гипотетической болезни от­
мечено, что она в ближайшем будущем вызовет 
мировой хаос, унесет в 20 раз больше жизней, 
чем COVID­19, и будет серьезным вызовом между­
народной системе биобезопасности. И ключевое 
слово здесь – «будет», а не «может» [11]. В свя­
зи с этим в пресс­службе Роспотребнадзора за­
явили, что включение «болезни X» в повестку 
дня ВЭФ и финансово заинтересованный состав 
участников, включающий крупные фармацевти­
ческие компании, свидетельствует о намерении 
ВОЗ продвинуть идею о неизбежности реформы 
глобальной архитектуры здравоохранения, говоря 
о будущих угрозах и неготовности мира к ним и при­
зывая увеличить финансирование организации. 
Возможно, что использование термина «болезнь X» 
также является попыткой сосредоточить внимание 
на подготовке усилий к гипотетической пандемии, 
повышению эффективности и надежности системы 
эпидемиологического надзора и разработке пре­
вентивных мер противодействия потенциальной 
угрозе [12].

Необходимость защиты населения от воздей­
ствия опасных биологических агентов в полной 

мере подтвердила объявленная ВОЗ 11 марта 
2020 г. пандемия COVID­19, которая повлекла тя­
желые глобальные последствия для здравоохра­
нения и экономики. В настоящее время в мировом 
масштабе подтверждено 775 678 436 случаев 
инфекции и установлено 7 052 476 случаев ле­
тальных исходов. Лидирующие позиции по общему 
количеству выявленных случаев COVID­19 занима­
ет Европа (279 404 655), а по числу летальных ис­
ходов – Американский регион (3 020 756). 

В соответствии с решением Комитета по ко­
ронавирусной инфекции 5 мая 2023 г. ВОЗ объ­
явила о том, что COVID­19 более не представляет 
собой чрезвычайную ситуацию международного 
значения в связи со спадом эпидемии. Это событие 
в очередной раз подтвердило правильность теории 
академика В. Д. Белякова, согласно которой осно­
ву развития эпидемического процесса составляет 
фазовое изменение гетерогенности биологических 
свойств популяций возбудителя и человека, осно­
ванной на обратных связях в процессе взаимодей­
ствия на фоне лабильных социальных и природных 
условий [3]. Иллюстрацией ключевого положения 
теории саморегуляции паразитарных систем о фаз­
ном характере развития эпидемического процес­
са явилась динамика заболеваемости COVID­19 
в России и мире в 2020–2024 гг., которая прак­
тически полностью доказала надежность исходной 
парадигмы (рис. 1). 

Биологический фактор, являющийся движущей 
силой развития эпидемического процесса, связан 
с генетической вариабельностью и другими по­
лидетерминантными характеристиками возбуди­
теля. Этиологический агент COVID­19 SARS­CoV­2, 
адаптируясь к своим новым хозяевам – людям, 
подвержен генетической эволюции, что приводит 
к мутациям в вирусном геноме, которые могут из­
менять патогенный потенциал вируса. Поскольку 
сохранение возбудителя как биологического вида 
невозможно без эволюционного развития, на­
чинается расширение диапазона гетерогенности 
популяции коронавируса за счет циркуляции как 
маловирулентных, так и вирулентных вариантов 
с последующим стабилизирующим отбором и ста­
новлением эпидемического варианта. Влияние 
изменения биологических и генетических свойств 
геновариантов вируса SARS­CoV­2 на заболевае­
мость и смертность в России в 2020–2024 гг. пред­
ставлены на рисунке 2. 

Многочисленные мутации, которым подвержены 
РНК­вирусы на фоне высокой репродуктивной актив­
ности, привели к значимой адаптационной изменчи­
вости популяции SARS­CoV­2, обладающей высокой 
контагиозностью, но умеренной вирулентностью, 
что обусловлено реализацией возбудителем стра­
тегии выживания в условиях давления нарас­
тающего иммунитета популяции хозяина в ходе 
эпидемического процесса [13–17]. Доказательством 
этого утверждения служит изменение контагиоз­
ности и летальности в зависимости от появления 
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Рисунок 1. Динамика периодов подъема и спада заболеваемости COVID-19 в мире и России  
(в показателях на млн населения) с января 2020 по июль 2024 гг.
Figure 1. Dynamics of the periods of rise and decline in the incidence of COVID-19 in the world and Russia  
(in terms of per million population) for January 2020 to July 2024

Рисунок 2. Показатели заболеваемости COVID-19 и смертности в России в 2020–2024 гг. 
Figure 2. Indicators of COVID-19 morbidity and mortality in Russia, 2020–2024

0

100

200

300

400

500

600

700

800

900

1 000

2 7 121722273237424752 4 9 1419242934394449 2 7 121722273237424752 5 101520253035404550 3 8 13182328

2020 2021 2022 2023 2024

З
аб

ол
ев

ае
м

ос
ть

на
 1

00
 т

ы
с.

 н
ас

ел
ен

ия

Мир РФ

11 марта 2020г. ВОЗ объявила
пандемию новой коронавирусной
инфекции (COVID-19), охвачено
более 200 стран

Апрель 2021 г. Появился коронавирус
SARS-Cov-2 (дельта-штамм).
Более 80% случаев заболевания было
обусловлено данным штаммом

Декабрь 2019 г. Появился
коронавирус SARS-Cov-2, 
L-штамм (Ухань, Китай)

Ноябрь 2021 г.
Появился
коронавирус
SARS-CoV -2 
(омикрон-штамм)

ВА.1, 
ВА.2

ВА.4, 
ВА.5

ВQ.1 
XBB

XBB*
(EG.5 и др.), 
ВА.2.86 
«Пирола»
(в т.ч. JN.1)

1
2 3

4

5

6

7 8

0,80

2,71

3,88

6,02

3,75

0,5151,83
139,50

120,79

194,39

914,49

257,40

64,90 74,06

0

100

200

300

400

500

600

700

800

900
1000

2 7 121722273237424752 4 9 1419242934394449 2 7 121722273237424752 5 101520253035404550 3 8 13182328

2020 2021 2022 2023 2024

0

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

З
аб

ол
ев

ае
м

ос
ть

на
 1

00
 т

ы
с.

 н
ас

ел
ен

ия

С
м

ер
тн

ос
ть

на
 1

00
 т

ы
с.

 н
ас

ел
ен

ия

Смертность Заболеваемость

Геновариант «Дельта»«Уханьский» штамм Геновариант «Омикрон»

«значимых» геновариантов SARS­CoV­2 на тер­
ритории Российской Федерации в 2020–2024 гг. 
(рис. 3). 

Для обеспечения биологической безопасности 
и предотвращения дальнейших пандемий необхо­
димо проведение как фундаментальных, так и при­
кладных исследований, направленных на изучение 
генетических свойств известных вирусов; монито­
ринг и поиск новых возбудителей инфекционных 
болезней человека; совершенствование и расши­
рение методов диагностики и ее качества; создание 

современных вакцин; изучение генома человека 
и поиск генетических, эпигенетических и клеточных 
механизмов противодействия инфекциям и другие 
аспекты. В выступлении на Форуме будущих тех­
нологий 2024 г. руководитель Роспотребнадзора 
А. Ю. Попова отметила, что в России для свое­
временного прогноза и оперативного реагирова­
ния на будущие биологические угрозы и анализа 
санитарно­эпидемиологической обстановки разра­
ботана уникальная научная концепция, включаю­
щая триаду будущей биобезопасности: геномный 
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эпидемиологический надзор, цифровая трансфор­
мация с аналитикой больших массивов данных 
и мобильные технологии [18].

Глобальная стратегия эпидемиологического 
надзора на 2022–2032 гг., разработанная ВОЗ 
с учетом предыдущего опыта и уроков пандемии 
COVID­19, делает ставку на особую роль геномики 
в системе общественного здравоохранения. Она не 
ограничивается каким­либо одним возбудителем 
болезни, а направлена на мобилизацию усилий 
в области геномного надзора за любыми патоге­
нами, несущими пандемическую или эпидемиче­
скую угрозу, путем укрепления всех лабораторий, 
выполняющих геномное секвенирование, и объе­
динения их в единую глобальную сеть [19]. Целью 
стратегии геномного надзора является выработка 
единой концепции использования геномики в ка­
честве мощного дополнительного инструмента для 
решения задач общественного здравоохранения 
по обеспечению готовности и осуществлению мер 
реагирования на пандемии и эпидемии самого ши­
рокого спектра [20]. 

В соответствии с Постановлением Прави тель­
ства РФ от 23.03.2021 № 448 «Об утверждении 
Временного порядка предоставления данных рас­
шифровки генома возбудителя новой коронави­
русной инфекции (COVID­19)»* для обеспечения 
быстрой оценки динамики распространения из­
вестных и новых геновариантов SARS­CoV­2, цир­
кулирующих на территории страны, специалистами 
ФБУН «ЦНИИ Эпидемиологии» Роспотребнадзора 
была разработана и внедрена Российская плат­
форма агрегации данных о геномах вирусов (Virus 
Genome Aggregator of Russia — VGARus), которая 

*  Постановления Правительства Российской Федерации №448 
от 23.03.2021 г. «Об утверждении Временного порядка предостав-
ления данных расшифровки генома возбудителя новой коронави-
русной инфекции (COVID-19)»

содержит информацию о нуклеотидных последова­
тельностях коронавирусов и их мутациях. Програм­
мное обеспечение, интегрированное в платформу 
VGARus, позволяет анализировать результаты сек­
венирования, определять вероятный штамм ви­
руса, формировать стандартизированные отчеты, 
загружать образцы, предназначенные для даль­
нейшего секвенирования [21].

Динамический мониторинг мутационной измен­
чивости циркулирующих коронавирусов позволил 
установить, что с декабря 2020 г. циркулировали 
варианты Alpha (B.1.1.7) и Beta (B.1.351), а с мая 
по декабрь 2021 г. на территории России преобла­
дал геновариант Delta (B.1.617.2 + AY.*), который 
сопровождался значительным ростом числа забо­
левших и госпитализированных больных, тяжелым 
течением коронавирусной инфекции, высокими по­
казателями летальности. С декабря 2021 г. начал 
стремительно распространяться вариант Omicron 
(B.1.1.529 по классификации PANGO) с диссоциа­
цией генетической линии и наибольшей частотой 
циркуляции субвариантов BA.1, BA.1.1 и BA.2. Во 
второй половине 2022 г. Omicron эволюциониро­
вал с появлением субвариантов BA.4 и BA.5, а в 
начале 2023 г. отмечено возрождение «новых 
форм старых штаммов», таких как Omicron BA.2, 
который трансформировался в рекомбинантные 
формы XBB*. Внутри линии XBB появились соб­
ственные «лидеры», такие как XBB.1.5 (Kraken), 
XBB.1.16 (Arcturus), XBB.1.9.2.1 (EG.5, Eris) и дру­
гие. С конца 2023 г. начал свое распространение 
вариант BA.2.86 (Pirola), отличающийся от преды­
дущих форм большим числом изменений в геноме. 
По данным платформы VGARus, в России выявлено 
более 700 сублиний варианта Omicron. Появление 
новых геновариантов, включая доминирующий 
в настоящее время Omicron JN.1 и его потомков KP.2 
и KP.3. (FLiRT), изменили пейзаж циркулирующих 

Рисунок 3. Динамика индекса контагиозности и летальности в зависимости от появления «значимых» 
геновариантов SARS-CoV-2 в мире в 2020–2024 гг.
Figure 3. Dynamics of the contagiousness and mortality index depending on the appearance of «significant»  
SARS-CoV-2 gene variants in the world, 2020–2024
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вариантов и субвариантов SARS­CoV­2 в 2024 г. 
(рис. 4). 

Во исполнение Постановления Правительства РФ 
№ 2178 от 02.12.2021 г.* и № 2395 от 23.12.2022 г.** 
об утверждении Положения о федеральной государ­
ственной информационной системе (ФГИС) сведе­
ний санитарно­эпи демиологического характера 
и передачи данных расшифровки генома возбуди­
телей инфекционных заболеваний специалистами 
ФБУН «ЦНИИ Эпидемиологии» Роспотребнадзора 
на базе платформы VGARus разработан модуль 
подсистемы ФГИС сведений санитарно­эпидемио­
логического характера с возможностью загрузки 
и биоинформатического анализа последовательно­
стей геномов различных возбудителей инфекцион­
ных и паразитарных заболеваний. С января 2023 г. 
разработан 41 раздел для загрузки последователь­
ностей генома различных возбудителей инфекци­
онных заболеваний: вирусов гриппа А и В, вирусов 
гепатита А, В, С, D, Е, энтеровирусов А, В, С, D, ви­
руса кори, норовируса, цитомегаловируса, папил­
ломавируса, сальмонелл, вируса ветряной оспы 
и др. К августу 2024 г. в российскую базу генети­
ческой информации VGARus уже загружено свыше 
360 тыс. геномных последовательностей, получен­
ных в результате полногеномного и фрагментного 
секвенирования, в том числе 326 тыс. сиквенсов 
SARS­CoV­2. 

*  Постановление Правительства Российской Федерации от 02.12.2021 
№ 2178 «Об утверждении Положения о федеральной государ-
ственной информационной системе сведений санитарно-эпиде-
миологического характера»

**  Постановление Правительства Российской Федерации от 23.12.2022 
№ 2395 «О внесении изменения в приложение к Положению 
о федеральной государственной информационной системе све-
дений санитарно-эпидемиологического характера»

Расширенная возможность загрузки последо­
вательностей геномов различных возбудителей, 
увеличение скорости работы существующих биоин­
формационных скриптов, применение искусствен­
ного интеллекта, нейронной сети, возможность 
интеграции в рабочие процессы других подраз­
делений (центров секвенирования) и другие базы 
данных, а также полная автоматизация позволя­
ют использовать платформу VGARus в реализации 
программы импортозамещения и делают ее важ­
ным инструментом для обеспечения биобезопас­
ности страны.

Таким образом, платформа VGARus дает воз­
можность вести постоянный мониторинг мута­
ционной изменчивости вирусов, предоставляя 
важнейшие данные для обнаружения новых ге­
новариантов, и осуществлять оперативный и ре­
троспективный анализ их распространенности 
на территории России [22,23]. В настоящее время 
все научные учреждения России, занимающиеся 
секвенированием геномов коронавируса и за­
регистрировавшиеся на портале genome.crie.ru 
в качестве пользователей, имеют возможность 
представить в VGARus свои изучаемые геномные 
последовательности. Полученные на портале реги­
страционные удостоверения позволяют участникам 
VGARus использовать информацию национальной 
базы данных. 

В Указе Президента Российской Федерации 
от 28.02.2024 № 145 «О Стратегии научно­техно­
логического развития Российской Федерации»*** 

***  Указ Президента Российской Федерации от 28.02.2024 No 145 
«О Стратегии научно-технологического развития Российской 
Федерации»

Рисунок 4. Геноварианты SARS-CoV-2, представленные на территории Российской Федерации в январе–июле 
2024 г. 
Figure 5. SARS-CoV-2 gene variants presented on the territory of the Russian Federation in January-September 2024
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отмечается, что создание широкого спектра тех­
нологических решений общего назначения (на­
учно­технологических платформ) в цифровой 
и биологической сферах приобретает особую ак­
туальность для реализации намеченных приори­
тетов, основных направлений и мер реализации 
государственной политики. В связи с тем, что эпи­
демии и пандемии остаются мировой реальностью, 
очевидно, что геномный эпидемиологический над­
зор, базирующийся на знаниях о молекулярно­ге­
нетических свойствах возбудителей инфекционных 
болезней, является важнейшей составляющей 
биобезопасности Российской Федерации и страте­
гическим направлением научно­технологического 
развития. 

Именно своевременная и точная диагностика 
инфекционных заболеваний в сжатые сроки яв­
ляется в настоящее время важнейшим условием 
эпидемиологического благополучия населения, 
а также критерием оценки влияния биологических 
угроз на общественные отношения в части эконо­
мических, социальных и политических последствий 
[24,25]. 

Управление эпидемическим процессом на ос­
нове системных данных об изменении генетиче­
ских свойств возбудителей инфекций, обладающих 
значительным эпидемическим потенциалом, и при­
нятие оперативных управленческих решений, опе­
режающих формирование фенотипических свойств 
патогенов, возможно при решении следующих 
основных задач геномного эпидемиологического 
надзора:
• анализ изменений генетических свойств цирку­

лирующих и возникающих вариантов патогенов, 
позволяющий динамически отслеживать смену 
доминирующих геновариантов;

• оценка влияния структуры циркулирующих воз­
будителей (с учетом особенностей их террито­
риального распространения) на характеристики 
эпидемического процесса; 

• выявление предикторов неблагоприятного раз­
вития эпидемиологической ситуации на основе 
молекулярно­генетического мониторинга;

• прогнозирование развития эпидемического 
процесса инфекционных болезней с использо­
ванием инновационных платформенных реше­
ний и применения цифровых технологий;

• обеспечение оперативного реагирования на ин­
фекции, вызываемые патогенами с пандемиче­
ским и эпидемическим потенциалом;

• управление эпидемическим процессом на осно­
ве осуществления и корректировки профилакти­
ческих и противоэпидемических мероприятий.
На состоявшейся в мае 2024 г. семьдесят седь­

мой сессии Всемирной ассамблеи здравоохране­
ния Генеральный директор ВОЗ Тедрос Гебрейесус 
в числе главных угроз человечеству выделил воз­
можное возникновение новых эпидемий, требу­
ющих обеспечения соответствующей готовности 
и принятия мер реагирования в целях недопущения 

пандемического распространения инфекционных 
заболеваний [26]. Критически важным решени­
ем является принятие пакета целевых поправок 
к Международным медико­санитарным правилам 
(ММСП), которые придадут мощный импульс разви­
тию эпидемиологического надзора и позволят опе­
ративно реагировать на чрезвычайные ситуации 
в области общественного здравоохранения, свя­
занные с продолжающейся эволюцией возбудите­
лей и факторов, определяющих их возникновение 
и распространение [27,28].

В России накоплена выдержавшая проверку 
временем обширная информация описательного 
и аналитического характера, обобщение положе­
ний которой позволило в значительной степени 
раскрыть общие причины и механизм развития 
эпидемического процесса и разработать концеп­
цию борьбы с распространением инфекционных 
болезней. Без преувеличения можно сказать, что 
российская школа эпидемиологии является силь­
нейшей в мире, лидерство которой подтверждено 
актуальными и востребованными в настоящее вре­
мя результатами научных исследований и их прак­
тической реализацией. 

Дальнейшее совершенствование системы 
управления эпидемическим процессом на тер­
ритории Российской Федерации предполагает 
прежде всего разработку и внедрение новых тех­
нологий, в частности, использование инструмен­
тов геномного эпидемиологического надзора. 
Благодаря теоретическим основам эпидемиоло­
гии, сформированным отечественными учеными, 
и возможности широкого использования молеку­
лярно­биологических и генетических исследова­
ний в полном объеме внедряются инновационные 
разработки для предотвращения пандемического 
распространения новых и вновь возращающихся 
инфекций. Происходит смена парадигмы диагно­
стики и надзора за инфекционными болезнями: 
вместо поиска отдельных этиологических агентов 
возникает возможность выявить в любого рода 
биологическом образце весь спектр генетического 
материала микроорганизмов (метагеном) с после­
дующей его идентификацией по видам, субтипам 
и генетическим вариантам благодаря технологии 
амплификации и методов секвенирования нового 
поколения.

Таким образом, стратегия геномного эпидемио­
логического надзора как мощного инструмента 
управления эпидемическим процессом на осно­
ве системных данных об изменении генетических 
свойств возбудителей инфекций, обладающих зна­
чительным эпидемическим потенциалом, является 
важнейшей составляющей биологической безо­
пасности Российской Федерации и приоритетным 
направлением научно­технологического развития.

Работа выполнена за счет гранта Российского 
научного фонда №22–14–00308, https://rscf.ru/
project/22-14-00308/
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