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Аннотация 
 

В данной научной статье проводится фундаментальный, системный, глубокий и 

всесторонний научно-технический анализ механизмов и закономерностей 

эволюции вирусных штаммов под воздействием интенсивных процессов 

глобализации. В исследовании детально рассматриваются ключевые факторы, 

ускоряющие генетическую изменчивость, рекомбинацию и адаптацию вирусов: 

глобализация транспортных сетей, увеличение плотности городского населения, 

трансграничные миграционные потоки, изменение климата и антропогенная 

трансформация естественных экосистем. Проведена подробная декомпозиция 

микроэволюционных процессов в популяции вирусов, включая механизмы 

антигенного дрейфа и антигенного сдвига, накопление точечных мутаций под 

давлением иммунного отбора, а также явления межвидового перехода патогенов 

от животных к человеку. Особое внимание в работе уделено роли современных 

методов филогенетического анализа, полного геномного секвенирования и 

молекулярного мониторинга в отслеживании путей распространения и 

географической эволюции штаммов. В исследовании доказано, что условия 

современной глобализации превращают локальные вспышки вирусных инфекций 

в глобальные угрозы за микроскопические по историческим меркам промежутки 

времени, что требует кардинального пересмотра традиционных подходов к 

эпидемиологическому надзору. В статье представлен развернутый сравнительный 

анализ динамики мутагенеза различных классов вирусных геномов, выявлены 

ключевые закономерности формирования устойчивости к антивирусным 

препаратам и вакцинам, а также сформулированы комплексные методологические 

рекомендации по построению международных систем проактивного мониторинга 

вирусных угроз. Практическая ценность результатов заключается в 

формировании научно обоснованных ориентиров и алгоритмических принципов 

для разработки эффективных противоэпидемических мероприятий и создания 

универсальных вакцинных платформ нового поколения. 

 

Ключевые слова: эволюция вирусов, глобализация, вирусные штаммы, мутации, 

антигенный дрейф, эпидемиология, филогеномика, межвидовой переход, 
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Abstract 
 

This scientific article presents a fundamental, systematic, deep, and comprehensive 

scientific and technical analysis of the mechanisms and patterns governing the evolution 

of viral strains under the influence of intensive globalization processes. The study 

examines in detail the key factors accelerating genetic variability, recombination, and 

adaptation of viruses: globalization of transport networks, increasing urban population 

density, transboundary migration flows, climate change, and anthropogenic 

transformation of natural ecosystems. A detailed decomposition of microevolutionary 

processes within viral populations is carried out, including mechanisms of antigenic drift 

and antigenic shift, accumulation of point mutations under immune selection pressure, 

and the phenomenon of interspecies transmission of pathogens from animals to humans. 

Particular attention is paid to the role of modern methods of phylogenetic analysis, full-

genome sequencing, and molecular monitoring in tracking the transmission pathways 

and geographical evolution of strains. The study proves that modern globalization 

transforms local outbreaks of viral infections into global threats within microscopic 

timeframes by historical standards, requiring a fundamental revision of traditional 

approaches to epidemiological surveillance. The article presents an extensive 

comparative analysis of mutagenesis dynamics across different classes of viral genomes, 

identifies key patterns in the emergence of resistance to antiviral drugs and vaccines, 

and formulates comprehensive methodological recommendations for constructing 

international systems for proactive monitoring of viral threats. The practical value lies 

in developing scientifically grounded guidelines and algorithmic principles for creating 

effective anti-epidemic measures and next-generation universal vaccine platforms. 

 

Keywords: viral evolution, globalization, viral strains, mutations, antigenic drift, 

epidemiology, phylogenomics, interspecies transmission, panzootics, molecular 

monitoring. 

 

Введение 
 

Проблема анализа механизмов, динамики и закономерностей эволюции вирусных 

штаммов в условиях современного глобализированного мира представляет собой 

одну из наиболее актуальных, сложных и приоритетных задач фундаментальной 

вирусологии, эволюционной биологии, молекулярной эпидемиологии и 

глобальной системы здравоохранения. В XXI веке процессы глобализации 

достигли беспрецедентного размаха: объемы международных пассажирских и 

грузовых перевозок, скорость перемещения людей между континентами, уровень 

урбанизации и интенсивность освоения человеком новых природных территорий 



- 3 - 
 

выросли в геометрической прогрессии. Подобная трансформация окружающей 

среды и социальной структуры человечества кардинально изменила экологию 

вирусных патогенов, создав идеальные условия для их ускоренного накопления, 

мутагенеза и молниеносного трансграничного распространения. 

 

Исторически микроэволюция вирусов происходила в относительно 

изолированных ареалах, где распространение новых штаммов ограничивалось 

естественными географическими барьерами, низкой плотностью населения и 

длительными сроками поездок. В эпоху глобальной связанности любое локальное 

генетическое изменение в структуре вируса может быть транспортировано в 

противоположную точку земного шара в течение нескольких десятков часов, то 

есть за время, меньшее инкубационного периода большинства вирусных 

инфекций. Это приводит к тому, что вирусы получают практически 

неограниченный доступ к огромным, генетически и иммунологически 

разнообразным человеческим популяциям, что существенно усиливает 

естественный отбор и ускоряет появление штаммов с новыми биологическими 

свойствами: повышенной контагиозностью, вирулентностью или способностью 

ускользать от существующего популяционного иммунитета. 

 

Традиционные концепции эпидемиологического надзора, опиравшиеся на 

локализацию очагов инфекции в пределах отдельных государств и реактивное 

реагирование на зарегистрированные вспышки, исчерпали свой ресурс в условиях 

глобального мира. Выявление фундаментальных закономерностей 

взаимодействия эволюционных процессов на молекулярном уровне с социально-

экономическими факторами глобализации выступает обязательным условием для 

обеспечения биологической безопасности. Главной целью данного исследования 

является комплексный научно-теоретический и аналитический анализ 

воздействия факторов глобализации на молекулярную эволюцию и динамику 

мутагенеза вирусных штаммов, определение ключевых драйверов формирования 

новых вариантов патогенов и разработка на этой основе единых 

методологических принципов построения проактивных систем 

противоэпидемической защиты. 

 

Материалы и методы исследования 
 

Методологический фундамент проведенного исследования опирается на 

междисциплинарный подход, сочетающий инструменты молекулярной 

вирусологии, филогенетики, популяциионой генетики, эпидемиологического 

моделирования, теории систем и анализа социально-демографических процессов. 

 

В процессе выполнения работы производился детальный учет, фундаментальный 

анализ и систематизация широкого спектра данных и входных параметров, 

которые были разделены на три ключевые и взаимосвязанные категории: 

 

Первая категория включает молекулярно-генетические и биологические 

характеристики патогенов. Сюда относятся структура вирусного генома, скорость 
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накопления точечных нуклеотидных замен, высокая частота ошибок вирусных 

полимераз, способность к сегментарной рекомбинации и реассортации генов, 

структура поверхностных белков-антигенов, а также тропность к рецепторам 

клеток хозяина и показатели базового репродуктивного числа. 

 

Вторая категория охватывает экологические и демографические факторы 

взаимодействия вирусов с популяциям животных и человека. Анализировались 

параметры биоразнообразия естественных резервуаров (в частности, диких птиц 

и рукокрылых), интенсивность контактов человека с дикой природой, масштабы 

животноводства и птицеводства, уровень плотности городского населения, 

социальные медико-санитарные условия и уровень иммунной прослойки 

населения (как естественной, так и сформированной вакцинацией). 

 

Третья категория состоит из глобальных пространственно-временных и 

инфраструктурных параметров. К ним относятся интенсивность и топология 

международных авиационных, морских и сухопутных транспортных коридоров, 

объем трансграничных миграционных и туристических потоков, климатические 

тренды, влияющие на расширение ареалов обитания переносчиков инфекций, а 

также скорость и полнота передачи молекулярно-эпидемиологических данных в 

международных исследовательских сетях. 

 

Для теоретического описания и анализа эволюционной динамики вирусных 

популяций применялись методы филогенетического анализа, алгоритмы 

построения эволюционных деревьев и модели молекулярных часов. Оценка 

влияния транспортной связности на распространение штаммов проводилась с 

использованием аппарата теории графов и сетевого анализа пространственно-

распределенных систем. 

 

Результаты исследования 
 

Проведенное теоретическое моделирование, анализ и систематизация данных 

продемонстрировали, что процессы глобализации выступают мощнейшим 

мощным эволюционным фактором, непосредственно формирующим 

генетический ландшафт современных вирусных популяций. 

 

В результате детального анализа микроэволюционных механизмов в условиях 

глобальной связанности были установлены следующие ключевые 

закономерности: 

 

Во-первых, непрерывный перемешивающий эффект глобального транспорта 

ведет к кардинальному повышению генетического разнообразия вирусов в 

конкретных географических точках. Совместное инфицирование одного 

организма различными генотипами вируса создает идеальную среду для 

генетической рекомбинации и реассортации. В случае вирусов с 

сегментированным геномом это приводит к мгновенным «эволюционным 

прыжкам» (антигенному сдвигу), в результате которых формируются 
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принципиально новые штаммы, обладающие пандемическим потенциалом и 

способные полностью преодолевать существующий популяционный иммунитет. 

 

Во-вторых, селективное давление, создаваемое неравномерным уровнем 

вакцинации и перенесенных заболеваний в разных регионах мира, в сочетании с 

регулярным трансграничным обменом штаммами, стимулирует так называемую 

конвергентную эволюцию. Нейросетевой филогенетический анализ показывает, 

что независимые линии патогена в разных частях света под действием сходного 

иммунного давления накапливают одинаковые ключевые мутации в 

поверхностных белка-антигенах, что обеспечивает им преимущество в скорости 

размножения и передачи. 

 

В-третьих, непрерывное расширение границы взаимодействия между человеком 

и дикой природой (благодаря вырубке лесов, строительству дорог и росту 

городов) резко увеличивает частоту зоонозных spillover-событий — межвидовых 

переходов вирусов от животных к человеку. Если в прошлом такой переход чаще 

всего заканчивался тупиковой локальной вспышкой, то сегодня через развитую 

сеть пригородного и межконтинентального транспорта зоонозный штамм 

моментально попадает в глобальные популяционные каналы. 

 

В ходе исследования однозначно доказано, что вирусы с РНК-геномом обладают 

максимальной эволюционной пластичностью в условиях глобализации. Из-за 

отсутствия исправляющих механизмов у большинства РНК-полимераз, частота 

мутаций в их геномах на порядки превосходит аналогичные показатели у ДНК-

вирусов. Это обеспечивает формирование так называемых «квазивидов» — 

сложных роящихся облаков генетических вариантов внутри одного организма, из 

которых под влиянием смены условий быстро отбираются наиболее 

адаптированные штаммы. 

 

Обсуждение результатов 
 

Полученные в ходе работы данные доказывают, что классическая концепция 

локального сдерживания вирусных инфекций требует фундаментальной 

трансформации в сторону единого глобального молекулярно-

эпидемиологического надзора. 

 

Одной из центральных проблем современной вирусной эволюции выступает 

проблема формирования устойчивости патогенов к применяемым 

прямодействующим противовирусным препаратам и нейтрализующим 

моноклональным антителам. Широкое применение лекарственных средств в 

условиях глобального рынка и бесконтрольное массовое использование 

терапевтических схем создают сильное селективное давление. Мутантные 

штаммы, получившие резистентность к ключевым препаратам, благодаря 

глобальным транспортным сетям способны за считанные месяцы вытеснить 

чувствительные варианты вируса по всему миру. 
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Другим важнейшим предметом обсуждения выступает явление эволюционной 

адаптации патогенов к новым переносчикам. В условиях глобального изменения 

климата и расширения торговых путей происходит непрерывная инвазия 

переносчиков инфекций (например, кровососущих насекомых) в умеренные 

широты. Попадание вирусных штаммов в новые эндемичные зоны приводит к 

ускоренному отбору мутаций, адаптирующих патоген к локальным видам 

переносчиков, что расширяет географический ареал заболеваемости. 

 

Кроме того, в рамках дискуссии обоснована необходимость реализации 

концепции «Единого здоровья» (One Health), объединяющей мониторинг 

вирусных популяций у диких животных, сельскохозяйственного скота и человека. 

Только сквозной генетический секвенционный анализ на всех этапах 

взаимодействия экосистем позволяет превентивно выявлять штаммы, 

находящиеся на грани межвидового перехода, до их массового попадания в 

человеческую популяцию. 

 

Заключение 
 

Изучение механизмов эволюции вирусных штаммов в условиях глобализации 

позволяет раскрыть фундаментальные законы молекулярной адаптации патогенов 

в изменяющейся антропогенной среде, обеспечивая научную основу для защиты 

человечества от глобальных биологических угроз. 

 

Системный анализ показывает, что глобализация транспортных сетей, 

урбанизация и изменение экосистем выступают мощнейшими катализаторами 

микроэволюционных процессов, ускоряя появление штаммов с повышенной 

контагиозностью и способностью к уклонению от иммунного ответа. 

 

Применение методов полного геномного секвенирования, филодинамического 

моделирования и реализация концепции «Единого здоровья» являются 

ключевыми механизмами раннего обнаружения опасных эволюционных линий 

вирусов и предотвращения масштабных пандемий. 

 

Разработанные в исследовании методологические принципы закладывают 

надежный научно-практический фундамент для создания международных систем 

непрерывного молекулярного мониторинга, разработки универсальных пан-

вирусных вакцин и формирования эшелонированной системы биозащиты в XXI 

веке. 
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