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Аннотация
Биологическая безопасность, определяемая как состояние защищенности населения и окружающей среды 
от воздействия опасных биологических факторов, является интегральным понятием, включающим ком-
плекс мероприятий политического, экономического, организационного и, особенно, медицинского характера. 
Напряженность геополитической обстановки в области национальной и межгосударственной безопасности 
свидетельствует о необходимости ускорения технологического совершенствования в области здравоохра-
нения. Согласно Федеральному закону «О биологической безопасности в Российской Федерации», основными 
задачами государственной политики являются снижение рисков негативного воздействия биологических 
факторов на население и окружающую среду. Пандемия новой коронавирусной инфекции (COVID-19) внес-
ла коррективы во все сферы жизни общества, в том числе в деятельность системы эпидемиологического 
надзора за инфекционными болезнями, требующие разработки и реализации инновационных решений. Опи-
раясь на опыт оперативного реагирования на задачи, поставленные пандемией COVID-19, разработана си-
стема молекулярно-генетического мониторинга за возбудителями новых и возвращающихся инфекций как 
приоритетного вектора развития эпидемиологического надзора. На базе ЦНИИ Эпидемиологии Роспотреб-
надзора внедрена в практику Российская платформа агрегации информации о геномах вирусов (VGARus) 
как технологическая, научно-организационная и инфраструктурная база геномного эпидемиологического 
надзора, выполняющая роль межведомственного консорциума. Внедрение в систему мониторинга инфекци-
онной заболеваемости современных молекулярно-биологических технологий идентификации патогенов, об-
ладающих эпидемическим потенциалом с учётом их мутационной изменчивости, является важным аспек-
том построения эффективной системы биологической безопасности.
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Abstract
Biological safety, defined as the state of protection of the population and the environment from the effects of 
hazardous biological factors, is an integral concept, including a set of measures of a political, economic, 
organizational and, especially, medical nature. The tension of the geopolitical situation in the field of national and 
interstate security indicates the need to accelerate technological improvement in the field of health. According to 
the Federal Law "On Biological Safety in the Russian Federation," the main objectives of state policy are to reduce 
the risks of the negative impact of biological factors on the population and the environment. The pandemic of the 
new coronavirus infection (COVID-19) has made adjustments to all spheres of society, including the activities of 
the epidemiological surveillance system for infectious diseases, which require the development and implementation 
of innovative solutions. Based on the experience of prompt response to the challenges posed by the COVID-19 
pandemic, a system of molecular genetic monitoring of pathogens of emerging and reemerging diseases has been 
developed as a priority vector for the development of epidemiological surveillance. On the basis of the Central 
Research Institute of Epidemiology of Rospotrebnadzor, the Russian platform for aggregating information on virus 
genomes (VGARus) was put into practice as a technological, scientific, organizational and infrastructural base for 
genomic epidemiological surveillance, which acts as an interdepartmental consortium. The introduction of modern 
molecular biological technologies for the identification pathogens with epidemic potential, taking into account their 
mutational variability, into the system for monitoring infectious morbidity is an important aspect of building an 
effective biological safety system.
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В современных внутри- и внешнеполитических 
условиях чрезвычайно актуальным является во-
прос о наличии полноценного научно-технологи-
ческого суверенитета Российской Федерации в об-
ласти биологической безопасности (далее биобезо-
пасность), включающим существующие возмож-
ности противостоять реальным и потенциальным 
биологическим угрозам, а также предупреждать и 
купировать биологические риски.

В соответствии с Указом Президента РФ от 11 
марта 2019 г. N 97 «Об Основах государственной 
политики Российской Федерации в области обе-
спечения химической и биологической безопасно-
сти на период до 2025 года и дальнейшую пер-
спективу»1 и Федеральным законом от 30.12.2020 
N 492-ФЗ «О биологической безопасности в Рос-
сийской Федерации»2 целью государственной 
политики является поддержание допустимого 
уровня риска негативного воздействия опасных 
факторов на население и окружающую среду. 
Стоит учитывать, что это должна быть системная 
работа, нацеленная на долгосрочную перспекти-
ву и достижение стратегической цели. При этом 
она будет протекать в напряженной международ-
но-политической ситуации и, вероятно, в жестких 
временных рамках.

XXI век ознаменовал собой эпоху глобальных 
перемен, однако, несмотря на все научные и 
практические достижения, проблемы инфекцион-
ной патологии не утрачивают своей актуальности. 
Сохраняется неблагоприятная международная 
эпидемиологическая ситуация по ряду болезней, в 
том числе с чрезвычайно высоким риском распро-
странения и тяжёлыми последствиями для обще-
ства, выходя далеко за пределы сферы здравоох-
ранения. Свидетельством комплексного негатив-
ного воздействие на все аспекты жизнедеятель-
ности населения явилось возникшее на рубеже 
2019–2020 гг. новое высококонтагиозное вирус-
ное заболевание COVID-19 (Corona Virus Disease 
2019), этиологически связанное с коронавирусом 
SARS-CoV-2 (Severe Acute Respiratory Syndrome-
related CoronaVirus 2), оказало катастрофическое 

1  Указ Президента РФ от 11.03.2019 № 97 «Об Основах 
государственной 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.

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

воздействие на демографию в мировом масшта-
бе. К началу октября 2024 г. в мире было зареги-
стрировано свыше 776 млн. подтвержденных слу-
чаев COVID-19 и более 7 млн. связанных с ними 
смертельных исходов, что стало самым серьезным 
глобальным кризисом в области здравоохранения 
со времен эры пандемии гриппа 1918 года [1].

Формированию современных взглядов на про-
блему биологической безопасности в России спо-
собствовали широкие научные дискуссии на орга-
низованных Роспотребнадзором и МИД РФ Меж-
дународных научно-практических конференциях 
«Глобальные угрозы биологической безопасности. 
Проблемы и решения» (2017-2023 гг.); общих со-
браниях и заседаниях Президиума Российской 
академии наук; в научных публикациях ведущих 
специалистов страны по обоснованию концепции 
и основополагающих позиций по проблеме био-
логического суверенитета и др. [2-6]. К основным 
биологическим угрозам отнесены риски, связан-
ные с распространением антимикробной рези-
стентности; появлением новых инфекций, вызы-
ваемых неизвестными патогенами; преодолением 
микроорганизмами межвидовых барьеров в соче-
тании с возникающими под воздействием внеш-
ней среды изменениями генотипа и фенотипа ор-
ганизма человека и животных и др.

Формирование устойчивости к антимикроб-
ным препаратам возросло до угрожающе высо-
ких уровней во всем мире, что обусловлено при-
обретением новой генетической информации 
или изменением уровня экспрессии собственных 
генов у госпитальных изолятов [7]. Ведущая роль 
в горизонтальном распространении генов устой-
чивости принадлежит плазмидной локализации 
генов, в которых происходит быстрое внутри- и 
межвидовое распространение резистентности [8]. 
В условиях пандемии коронавирусной инфекции 
COVID-19 лечение огромных контингентов паци-
ентов проводилось с широким и зачастую избы-
точным использованием антибиотиков, формируя 
практически неограниченный резервуар генов 
устойчивости, что обострило интерес к проблеме 
развития антибиотикорезистентности, которая 
уже достигла тревожных уровней [9-11]. По оцен-
кам, приведенным Организацией Объединенных 
Наций (ООН), около 5 млн смертельных исходов в 
мире были связаны с инфекциями, вызываемыми 
микроорганизмами, устойчивыми к лекарствен-
ным средствам. К 2050 г. по этой причине прогно-
зируется до 10 млн случаев в год, что сопоставимо 
с числом смертельных исходов от онкологических 
заболеваний в 2020 г. [12]. Мероприятиях по сни-
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жению устойчивости патогенов к антибиотикам 
различного спектра действия отражены в раз-
работанной Всемирной организацией здравоох-
ранения (ВОЗ) классификационной базе данных 
«AWaRe» (Access – доступные, Watch – поднадзор-
ные и Reserve – резервные) с указанием их фар-
макологических классов [13]. Правовой основой 
борьбы с этой проблемой, которая рассматри-
вается в качестве одной из глобальных биологи-
ческих угроз XXI века, в нашей стране является 
«Стратегия предупреждения распространения 
антимикробной резистентности в Российской 
Федерации на период до 2030 года», утвержден-
ная Распоряжением Правительства Российской 
Федерации3. 

Несмотря на очевидные успехи в области борь-
бы с инфекционными заболеваниями, серьёзную 
угрозу национальной биологической безопасности 
представляют эпидемические и эпизоотические 
вспышки новых и вновь возникающих инфекций 
(emerging-reemerging infectious diseases) с эпиде-
мическим потенциалом, такие как геморрагиче-
ские лихорадки, вызываемые вирусами Эбола, 
Зика, Марбург, Ласса и др.; ближневосточный 
респираторный синдром (MERS-CoV) и тяжелый 
острый респираторный синдром (SARS-CoV). 
По-прежнему на повестке дня остается реаль-
ная опасность и со стороны традиционных особо 
опасных инфекций, характеризующихся возник-
новением вспышек или эпидемий, отдельные из 
которых в истории развития человеческой циви-
лизации сыграли значительную опустошительную 
роль (оспа, чума, холера, туляремия, сибирская 
язва, сап, а также другие заболевания, вызывае-
мые микроорганизмами I—II групп патогенности). 
Большинство из этих инфекций характеризуется 
внезапностью возникновения, высокой смертно-
стью, отсутствием специфических методов диа-
гностики и лечения, а также значительным уров-
нем затрат на проведение противоэпидемических 
и противоэпизоотических мероприятий, пред-
ставляют серьезную угрозу национальной безо-
пасности. 

Большой резонанс в мире вызвало заявление 
вирусологов на форуме в Давосе о возможности 
возникновения новой так называемой «болезни 
X» — непредсказуемом недуге с высоким уров-
нем летальности, вакцину для борьбы с которым 

3  Распоряжение Правительства Российской Федерации 
от 25.09.2017 № 2045-р «Стратегия предупреждения 
распространения антимикробной резистентности в 
Российской Федерации на период до 2030 года»

придётся создавать с нуля в условиях пандемии. 
В феврале 2018 г. Всемирная организация здра-
воохранения (ВОЗ) включила «болезнь X», вы-
званную неким потенциальным патогеном, в об-
новленный список заболеваний (Blueprint List of 
Priority Diseases), инвестиции в изучение и борьбу 
с которыми должны стать международным прио-
ритетом [14]. По мнению экспертов, на роль воз-
будителей неизвестной инфекции, представляю-
щую угрозу для человечества, претендуют РНК-со-
держащие коронавирусы или ортомиксовирусы, 
способные вызывать эпидемии эксплозивного ха-
рактера. В январе 2024  г. в рамках Всемирного 
экономического форума (ВЭФ) в Давосе при об-
суждении новой гипотетической болезни отмече-
но, что она в ближайшем будущем вызовет ми-
ровой хаос, унесет в 20 раз больше жизней, чем 
COVID-19, и будет серьезным вызовом междуна-
родной системе биобезопасности [15]. В связи с 
этим в пресс-службе Роспотребнадзора заявили, 
что включение «болезни X» в повестку дня ВЭФ 
и финансово заинтересованный состав участни-
ков, включающий крупные фармацевтические 
компании, свидетельствует о намерении ВОЗ 
продвинуть идею о неизбежности реформы гло-
бальной архитектуры здравоохранения, говоря 
о будущих угрозах и неготовности мира к ним и 
призывая увеличить финансирование организа-
ции. Возможно, что использование термина «бо-
лезнь X» также является попыткой сосредоточить 
внимание на подготовке усилий к гипотетической 
пандемии, повышению эффективности и надеж-
ности системы эпидемиологического надзора и 
разработке превентивных мер противодействия 
потенциальной угрозе [16].

Необходимость защиты населения от воздей-
ствия опасных биологических агентов в полной 
мере подтвердила объявленная ВОЗ 11 марта 
2020 г. пандемия новой коронавирусной инфек-
ции, которая повлекла тяжелые глобальные по-
следствия для здравоохранения и экономики. В 
соответствии с решением Комитета по коронави-
русной инфекции 5 мая 2023 г. ВОЗ объявила о 
том, что COVID-19 более не представляет собой 
чрезвычайную ситуацию международного значе-
ния в связи со спадом эпидемии. Это событие в 
очередной раз подтвердило правильность теории 
академика В.Д. Белякова, согласно которой осно-
ву развития эпидемического процесса составля-
ет фазовое изменение гетерогенности биологиче-
ских свойств популяций возбудителя и человека, 
основанной на обратных связях в процессе вза-
имодействия на фоне лабильных социальных и 



68

ТОМ 1, №1, 2024Корпоративное здоровье и промышленная медицина

природных условий [4]. Иллюстрацией ключевого 
положения теории саморегуляции паразитарных 
систем о фазном характере развития эпидемиче-
ского процесса явилась динамика заболеваемости 
COVID-19 в России и мире в 2020-2024 гг., кото-
рая практически полностью доказала надежность 
исходной парадигмы. Динамическая оценка со-
стояния и тенденций развития эпидемической 
ситуации по новой коронавирусной инфекции на 
территории РФ за 2020-2024 гг. позволила выде-
лить 9 подъемов заболеваемости. Максимальное 
значение показателя заболеваемости было зафик-
сировано в пятый период подъёма (10.01.2021- 
26.06.2022 гг.) и составило 905,37 на 100 тыс. на-
селения (рис. 1).

Биологический фактор, являющийся движу-
щей силой развития эпидемического процесса, 
связан с генетической вариабельностью и дру-
гими полидетерминантными характеристиками 
возбудителя. Этиологический агент новой коро-
навирусной инфекции SARS-CoV-2, адаптируясь 
к своим новым хозяевам — людям, подвержен ге-
нетической эволюции, что приводит к мутациям 
в вирусном геноме, которые могут изменять пато-
генный потенциал вируса. Поскольку сохранение 

возбудителя как биологического вида невозможно 
без эволюционного развития, начинается расши-
рение диапазона гетерогенности популяции коро-
навируса за счёт циркуляции как маловирулент-
ных, так и вирулентных вариантов с последую-
щим стабилизирующим отбором и становлением 
эпидемического варианта. Влияние изменения 
биологических и генетических свойств геновари-
антов вируса новой коронавирусной инфекции на 
показатели заболеваемости и смертности в России 
за период 2020-2024 гг. представлены на рис. 2.

Многочисленные мутации, которым подверже-
ны РНК-вирусы на фоне высокой репродуктивной 
активности, привели к значимой адаптационной 
изменчивости популяции SARS-CoV-2, облада-
ющей высокой контагиозностью, но умеренной 
вирулентностью, что обусловлено реализацией 
возбудителем стратегии выживания в условиях 
давления нарастающего иммунитета популяции 
хозяина в ходе эпидемического процесса [17-21]. 
Доказательством этого утверждения служит изме-
нение показателей контагиозности и летальности 
в зависимости от появления «значимых» генова-
риантов SARS-CoV-2 на территории Российской 
Федерации за 2020-2024 гг. (рис.3).

Рис. 1. Динамика периодов подъема и спада заболеваемости COVID-19 в мире и России (в показателях на 100 тыс. населения) за 
период январь 2020 – сентябрь 2024 гг.
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Для обеспечения биологической безопасности 
и предотвращения дальнейших пандемий необ-
ходимо проведение как фундаментальных, так и 
прикладных исследований, направленных на из-
учение генетических свойств известных вирусов; 
мониторинг и поиск новых возбудителей инфек-
ционных болезней человека; совершенствование 
методов, возможностей и качества диагностики; 
создание современных вакцин; изучение гено-
ма человека и поиск генетических, эпигенетиче-
ских и клеточных механизмов противодействия 

инфекциям и другие аспекты. На Форуме буду-
щих технологий в феврале 2024 г. руководителем 
Роспотребнадзора А.Ю. Поповой отмечено, что 
в России для своевременного прогноза и опера-
тивного реагирования на будущие биологические 
угрозы и анализа санитарно-эпидемиологиче-
ской обстановки разработана уникальная науч-
ная концепция, включающая триаду будущей 
биобезопасности: геномный эпидемиологический 
надзор, цифровую трансформацию с аналитикой 
больших данных и мобильные технологии [22].

Рис. 2. Показатели заболеваемости COVID-19 и смертности в России (в показателях на 100 тыс. населения) за период 2020-2024 гг.

Рис. 3. Динамика индекса контагиозности и летальности в зависимости от появления «значимых» геновариантов SARS-CoV-2 в 
мире за 2020-2024 гг.
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Глобальная стратегия эпидемиологического 
надзора на 2022–2032  гг., разработанная ВОЗ с 
учётом предыдущего опыта и уроков пандемии 
COVID-19, делает ставку на особую роль геноми-
ки в системе общественного здравоохранения. 
Она не ограничивается каким-либо одним возбу-
дителем болезни, а направлена на мобилизацию 
усилий в области геномного надзора за любыми 
патогенами, несущими пандемическую или эпи-
демическую угрозу, путем укрепления всех лабо-
раторий, выполняющих геномное секвенирова-
ние, и объединения их в единую глобальную сеть 
[23]. Целью стратегии геномного надзора являет-
ся выработка единой концепции использования 
геномики в качестве мощного дополнительного 
инструмента для решения задач общественного 
здравоохранения по обеспечению готовности и 
осуществлению мер реагирования на пандемии и 
эпидемии самого широкого спектра [24].  

В соответствии с Постановлением Правитель-
ства РФ от 23.03.2021 №  448 «Об утверждении 
Временного порядка предоставления данных 
расшифровки генома возбудителя новой корона-
вирусной инфекции (COVID-19)»4 для обеспече-

4   Постановление Правительства Российской Федерации 
№448 от 23.03.2021 г. «Об утверждении Временного 
порядка предоставления данных расшифровки 
генома возбудителя новой коронавирусной инфекции 
(COVID-19)»

ния быстрой оценки динамики распространения 
известных и новых геновариантов SARS-CoV-2, 
циркулирующих на территории страны, специ-
алистами ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнад-
зора была разработана и внедрена Российская 
платформа агрегации данных о геномах вирусов 
(Virus Genome Aggregator of Russia — VGARus), 
которая содержит информацию о нуклеотидных 
последовательностях коронавирусов и их мутаци-
ях. Программное обеспечение, интегрированное в 
платформу VGARus, позволяет анализировать ре-
зультаты секвенирования, определять вероятный 
штамм вируса, формировать стандартизирован-
ные отчёты, загружать образцы, предназначен-
ные для дальнейшего секвенирования [25].

База данных VGARus, содержащая большой 
набор последовательностей SARS-CoV-2, в на-
стоящее время представляет собой неоцени-
мый ресурс для отслеживания и расшифровки 
развития пандемии COVID-19.  Динамический 
мониторинг мутационной изменчивости цир-
кулирующих SARS-CoV-2 в Российской Феде-
рации с начала 2021 года по настоящее время 
представлена на рис. 4.

Как следует из представленных данных с де-
кабря 2020 г. циркулировали варианты Alpha 
(B.1.1.7) и Beta (B.1.351), а с мая по декабрь 
2021 г. на территории России преобладал генова-
риант Delta (B.1.617.2 + AY.*), который сопрово-
ждался значительным ростом числа заболевших 

Рис. 4. Динамика геновариантов SARS-CoV-2 в Российской Федерации с начала 2021 года по настоящее время
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и госпитализированных больных, тяжёлым тече-
нием 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 эволюцио-
нировал 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 
другие. С конца 2023 года начал свое распростра-
нение вариант BA.2.86 (Pirola), отличающийся от 
предыдущих форм большим числом изменений в 
геноме. По данным платформы VGARus) в России 
выявлено более 700 сублиний варианта Omicron. 
Появление новых геновариантов, включая доми-
нирующего в настоящее время Omicron JN.1 и 
его потомки KP.2 и KP.3. (FLiRT) изменили пей-
заж циркулирующих вариантов и субвариантов 
SARS-CoV-2 в 2024 г. (рис.5).

Во исполнение Постановления Правитель-
ства РФ №2178 от 02.12.2021  г.5 и №2395 от 
23.12.2022  г.6 об утверждении Положения о фе-
деральной государственной информационной 
системе (ФГИС) сведений санитарно-эпидемио-
логического характера и передачи данных рас-
шифровки генома возбудителей инфекционных 
заболеваний специалистами ФБУН ЦНИИ Эпиде-
миологии Роспотребнадзора на базе платформы 
VGARus разработан модуль подсистемы ФГИС 
сведений санитарно-эпидемиологического харак-
тера с возможностью загрузки и биоинформа-
тического анализа последовательностей геномов 
различных возбудителей инфекционных и параз-
итарных заболеваний. С января 2023 г. разрабо-

5  Постановление Правительства Российской 
Федерации от 02.12.2021 № 2178 «Об утверждении 
Положения о федеральной государственной 
информационной системе сведений санитарно-
эпидемиологического характера»
6   Постановление Правительства Российской 
Федерации от 23.12.2022 № 2395 «О внесении 
изменения в приложение к Положению о федеральной 
государственной информационной системе сведений 
санитарно-эпидемиологического характера»

Рис. 5. Геноварианты SARS-CoV-2, представленные на территории Российской Федерации в январе-сентябре 2024 г.



72

ТОМ 1, №1, 2024Корпоративное здоровье и промышленная медицина

тан 41 раздел для загрузки последовательностей 
генома различных возбудителей инфекционных 
заболеваний: вирусов гриппа А и В, вирусов ге-
патита 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 генетиче-
ской информации VGARus уже загружено свыше 
360 тыс. геномных последовательностей, получен-
ных в результате полногеномного и фрагментного 
секвенирования, в том числе 326 тыс. сиквенсов 
SARS-CoV-2. 

Расширение возможностей загрузки последова-
тельностей геномов различных возбудителей, пол-
ная автоматизация, увеличение скорости работы 
существующих биоинформационных скриптов, 
применение метода искусственного интеллекта, 
«нейронные сети»  и возможность интеграции в 
рабочие процессы других подразделений (центров 
секвенирования) и другие базы данных позволя-
ют использовать платформу VGARus в реализа-
ции программы импортозамещения и являются 
важным инструментом для обеспечения биобезо-
пасности страны.

Таким образом, платформа VGARus даёт 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 распространённости на 
территории России [26, 27]. В настоящее время 
все научные учреждения России, занимающиеся 
секвенированием геномов коронавируса и заре-
гистрировавшиеся на портале в качестве поль-
зователей, имеют возможность выложить изучае-
мые геномные последовательности в VGARus. По-
лученные регистрационные удостоверения позво-
ляют её участникам использовать информацию 
национальной базы данных. Доступ к платформе 
осуществляется через портал genome.crie.ru. 

Глобальные медицинские и экономические 
последствия кризиса, вызванного пандемией 
COVID-19, стали мощным стимулом для форми-
рования новых взглядов на происхождение со-
временных биологических рисков и значение обе-
спечения биологической безопасности. В соответ-
ствии со стратегией геномного эпидемиологиче-
ского надзора на 2022–2032 гг. за возбудителями 
болезней, обладающих пандемическим и эпиде-
мическим потенциалом, современные технологии 
диагностики, включая секвенирование нового по-
коления (NGS), позволяют выявлять этиологиче-
ский фактор заболевания, проводить мониторинг 

изменчивости патогена, обнаруживать филогене-
тические связи, устанавливать пути передачи воз-
будителя, проводить расследование причин вспы-
шек заболеваемости [24]. Именно своевременная 
и точная диагностика инфекционных заболева-
ний в сжатые сроки является в настоящее время 
важнейшим условием эпидемиологического бла-
гополучия населения, а также критерием оценки 
влияния биологических угроз на общественные 
отношения в части экономических, социальных и 
политических последствий [28, 29].

Управление эпидемическим процессом на ос-
нове системных данных об изменении генетиче-
ских свойств возбудителей инфекций, обладаю-
щих значительным эпидемическим потенциалом, 
и принятие оперативных управленческих реше-
ний, опережающих формирование его феноти-
пических свойств возможно при решении таких 
основных задач геномного эпидемиологическо-
го надзора как анализ изменений генетических 
свойств циркулирующих и возникающих вари-
антов патогенов; выявление предикторов не-
благоприятного развития эпидемиологической 
ситуации на основе молекулярно-генетического 
мониторинга;   прогнозирование развития эпи-
демического процесса инфекционных болезней с 
использованием инновационных платформенных 
решений и применения цифровых технологий; 
обеспечение оперативного реагирования на ин-
фекции, вызываемые патогенами с пандемиче-
ским и эпидемическим потенциалом.

На состоявшейся в мае 2024 года семьдесят 
седьмой сессии Всемирной ассамблеи здраво-
охранения Генеральный директор ВОЗ в числе 
главных угроз человечеству выделил возможное 
возникновение новых эпидемий, требующих обе-
спечения соответствующей готовности и приня-
тия мер реагирования в целях недопущения пан-
демического распространения инфекционных 
заболеваний [30]. Критически важным решением 
является принятие пакета целевых поправок к 
Международным медико-санитарным правилам 
(ММСП), которые придадут мощный импульс раз-
витию эпидемиологического надзора и позволят 
оперативно реагировать на чрезвычайные ситу-
ации в области общественного здравоохранения, 
связанные с продолжающейся эволюцией возбу-
дителей и факторов, определяющих их возникно-
вение и распространение [31, 32].

В России накоплена выдержавшая проверку 
временем обширная информация описательного 
и аналитического характера, обобщение положе-
ний которой позволило в значительной степени 
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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 подтвержде-
но актуальными и востребованными в настоящее 
время результатами научных исследований, и их 
практической реализацией.  

Дальнейшее совершенствование системы 
управления эпидемическим процессом за инфек-
ционными болезнями на территории Российской 
Федерации предполагает прежде всего разработку 
и внедрение новых технологий, в частности, ис-
пользование инструментов геномного эпидеми-
ологического надзора. Благодаря теоретическим 
основам эпидемиологии, сформированным отече-
ственными учеными, и возможности широкого ис-
пользования молекулярно-биологических и гене-
тических исследований, в полном объёме внедря-
ются инновационные разработки для предотвра-
щения пандемического распространения новых и 
вновь возникающих инфекций. Происходит сме-
на парадигмы диагностики и надзора за инфек-
ционными болезнями: вместо поиска отдельных 
этиологических агентов возникает возможность 
выявить в любом образце биологического матери-
ала весь спектр генетического материала микро-
организмов (метагеном) с последующей его иден-
тификацией по видам, субтипам и генетическим 
вариантам благодаря технологии амплификации 
и методов секвенирования нового поколения.

В Указе Президента Российской Федерации от 
28.02.2024 №145 «О Стратегии научно-технологи-
ческого развития Российской Федерации»7 отмеча-
ется, что создание широкого спектра технологи-
ческих решений общего назначения (научно-тех-
нологических платформ) в цифровой и биологиче-
ской сферах приобретает особую актуальность для 
реализации намеченных приоритетов, основных 
направлений и мер реализации государственной 
политики. В связи с тем, что эпидемии и панде-
мии остаются мировой реальностью, очевидно, что 
геномный эпидемиологический надзор, базиру-
ющийся на знаниях о молекулярно-генетических 
свойствах возбудителей инфекционных болезней, 
является важнейшей составляющей биобезопасно-
сти Российской Федерации и стратегическим на-
правлением научно-технологического развития.

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