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Аннотация 

Вирусы гриппа А являются важными патогенами, присутствующими во всем 
мире и угрожающими здоровью людей и животных. Экология и эпидемиология 
вирусов гриппа А очень сложны и появление новых зоонозных патогенов, постоянно 
развивающихся и преодолевающих межвидовой барьер, является одной из самых 
серьезных проблем для глобальной безопасности в области здравоохранения. Вирусы 
гриппа А характеризуются генетической и антигенной изменчивостью, возникающей 
за счет сочетания высокой скорости мутаций и сегментированного генома, 
обеспечивающего способность быстро изменяться и адаптироваться к новым 
хозяевам. Поэтому эта категория вирусов имеет разнообразный круг хозяев, включая 
большое количество видов птиц и млекопитающих. В течение последнего 
десятилетия значительное внимание уделялось инфекциям вируса гриппа у собак, 
поскольку два подтипа вируса гриппа H3N8 и H3N2 вызвали несколько вспышек в 
Соединенных Штатах и Южной Азии, став эндемичными. Хотя у кошек грипп 
меньше описан в литературе, эти животные по-прежнему оказываются 
восприимчивыми ко многим инфекциям птичьего гриппа. Несмотря на то, что 
эпидемии гриппа представляют угрозу для здоровья собак и кошек, риски для людей 
в значительной степени неизвестны. В данной статье рассматриваются самые 
последние данные об эпидемиологии вирусов гриппа А у собак и кошек, 
существующие доказательства способности адаптации этих видов к хозяину, 
внутривидовая передача и формирование новых линий гриппа А посредством 
геномной реассортации.  Такое углубленное понимание предполагает необходимость 
усиления мониторинга и исследований для обеспечения оптимальной готовности к 
неизбежным вспышкам и пандемиям, а также наблюдения за ролью взаимодействия 
домашних животных и человека в свете концепции «Единое здоровье» [1] и 
потенциального появления новых зоонозных вирусов. 
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Введение 
Вирус гриппа имеет большое значение, поскольку представляет 

непосредственную угрозу для людей и животных. Среди четырех типов 
вируса гриппа (А, В, С и D) вирусы гриппа А (ВГА) являются наиболее 
важными с клинической точки зрения, вызывая тяжелые эпидемии среди 
людей и домашних животных. Дикие перелетные птицы и летучие мыши 
являются основными естественными резервуарами, от них вирус может 
переноситься на другие виды животных-хозяев, такие как утки, куры, лошади, 
свиньи, киты, кошки, собаки и т. д. [2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10]. ВГА обычно 
имеют ограниченный круг хозяев, но иногда передаются от одного вида 



другому [11, 12, 13]. Высокая частота мутаций в сочетании с высокой 
скоростью репликации и реассортации позволяет вирусу быстро 
адаптироваться к изменениям в окружающей среде. В конечном итоге это 
может привести к созданию вируса, способного размножаться в организме 
человека и обладающего новыми антигенными свойствами, что может стать 
причиной вспышки пандемии. Примечательно, что серьезную угрозу для 
здоровья человека в первую очередь представляют домашние птицы и свиньи, 
поскольку исторически большинство человеческих пандемий возникали от 
птиц и свиней [14, 15]. В связи с тем, что в настоящее время в мире число 
владельцев кошек и собак увеличивается, а социальное поведение имеет 
тенденцию регистрировать эти виды животных в качестве членов семьи [16-
18], изучение эпидемиологии ВГА у собак и кошек и путей их передачи 
остаются актуальной задачей. 

 
Появление ВГА и последующее распространение среди собак и кошек 
Большинство домашних животных содержатся в небольших количествах 

в жилых домах, и многие из них не имеют или имеют лишь кратковременные 
и нечастые контакты с другими представителями того же вида, поэтому 
передача гриппа неэффективна. Тем не менее, некоторые домашние собаки и 
кошки содержатся в плотных популяциях, таких как питомники или  приюты 
для животных. В таких условиях контакты между собаками и кошками 
неизбежны, а при попадании вирусов гриппа в популяцию возможна 
устойчивая передача некоторых линий, что может привести к устойчивым 
вспышкам и эпидемическому или эпизоотическому потенциалу. Тесные 
контакты собак и кошек с людьми также могут быть причиной зоонозного 
потенциала вирусов гриппа и  способствовать заражению собак или кошек 
вирусами гриппа человека.  

В настоящее время грипп у кошек и собак вызывают пять подтипов 
ВГА, описанных в литературе. Это варианты лошадиного и птичьего ВГА 
H3N8 [19, 20, 21] и H3N2 [22, 23, 24], низкопатогенный вирус птичьего гриппа 
(НВПГ) H7N2, высокопатогенный вирус птичьего гриппа (ВВПГ) H5N1, а 
также пандемический вирус H1N1 [25, 26], продолжающий циркулировать в 
настоящее время как вирус сезонного гриппа среди людей. Имеются 
сообщения о циркулирующих среди кошек и собак с признаками 
респираторной инфекции других подтипов, таких как H5N6, H5N2, H3N1, 
H9N2 и H10N8 [27, 28, 29, 30, 31]. В основном это вирусы гриппа птичьего 
происхождения или генетические реассортанты, образованные после ко-
инфекции различными птичьими, свиными и человеческими ВГА. Сообщения 
о заражении кошек и собак человеческим вариантом ВГА сезонных типов 
были опубликованы, но в гораздо меньшей степени [32]. 

Вирус гриппа собак (ВГС) подтипа H3N8 впервые зарегистрирован в 
2004 г. во время вспышки тяжелого респираторного заболевания у гончих 
борзых, однако имеются серологические доказательства появления ВГС-H3N8 
в 1999 г. [11, 23, 33]. С тех пор вирус считается эндемичным для собачьей 
популяции в США, поражающим как собак из питомников, так и домашних 
собак [23]. У пораженных собак наблюдалась пневмония различной степени 
тяжести, и ВГС-H3N8 легко передавался от инфицированных собак другим 
восприимчивым собакам при прямом контакте [34]. Инфекция ВГС-H3N8 
также спорадически регистрировалась в других частях мира, таких как 
Канада, Великобритания, Австралия, Китай и Нигерия [35], но при этом 



продолжающейся циркуляции ВГС-H3N8 в этих регионах не отмечено. Риск 
появления ВГС-H3N8 остается очень низким [36-40]. Подтип ВГС-H3N8, по-
видимому, циркулирует в крупных городских приютах для животных, где 
восприимчивые животные живут в плотной популяции [41–45]. 
Примечательно, что с 2016 г. не было зарегистрировано случаев заражения 
ВГС-H3N8. 

В 2006 г. новый подтип ВГА H3N2 возник у собак в Китае и Южной 
Корее, а затем быстро распространился в нескольких районах Юго-Восточной 
Азии, где в настоящее время он стабильно циркулирует в собачьей 
популяции, став эндемичным [22-24, 46-48]. ВГС-H3N2 впервые выявлен в 
США в 2015 г. как возбудитель эпидемических вспышек тяжелых 
респираторных заболеваний, поразивших более 1000 собак в Чикаго и 
близлежащих районах [49-51]. Распространение ВГА в США и Канаде могло 
произойти в результате появления собак, импортированных из Азии в США 
[52]. Несмотря на местные меры контроля, вирус продолжал циркулировать 
среди собачьей популяции и распространился на несколько других районов 
страны. Это свидетельствует об устойчивой передаче инфекции от собаки 
собаке в США из Азии, в результате сочетания нескольких локальных 
вспышек [49, 52]. Сообщалось также о некоторых случаях межвидовой 
передачи вируса кошкам [53]. 

НВПГ А подтипа H7N2, циркулировавший на мясных рынках, 
торгующих живой птицей на востоке и северо-востоке США в 1994–2006 гг., 
был идентифицирован как возбудитель гриппозной инфекции в кошачьем 
приюте в Нью-Йорке в декабре 2016 г. Впоследствии инфекция 
распространилась на несколько приютов в штатах Нью-Йорк и Пенсильвания. 
У зараженных кошек наблюдались такие клинические признаки, как кашель, 
чихание и насморк [54, 55]. В экспериментальных условиях установлено, что 
подтип А/H7N2 эффективно реплицируется в верхних и нижних дыхательных 
путях кошек и обладает способностью распространяться среди этих 
животных, что указывает на адаптацию птичьего варианта А/H7N2 к кошкам. 
Во время вспышки ветеринар, лечивший животных, также заразился ВГА 
H7N2 кошачьего происхождения, и у него появились респираторные 
симптомы [54]. Кроме того, случай передачи инфекции от кошки человеку 
был зарегистрирован у сотрудника приюта для животных, у которого 
обнаружились легкие симптомы заболевания и который имел 
непосредственный контакт с больными кошками. До настоящего времени не 
сообщалось о случаях передачи вируса от человека человеку [56, 57]. 

ВВПГ А/H5N1 первоначально возник в Китае в 1996 г. и с тех пор 
распространился во многие районы мира, вызывая инфекции у многих видов 
птиц [58]. Собаки и кошки заражались при прямом контакте с больными 
птицами, особенно при употреблении их в пищу в сыром виде [59-61]. 
Особую озабоченность вызывали тяжелые симптомы, не ограничивающиеся 
поражением только органов дыхания. При этом проявлялось также поражение 
печени и желудочно-кишечного тракта, а во многих случаях - системная 
инфекция. Кроме того, сообщалось о субклиническом заражении кошек 
вирусом H5N1 после контакта с инфицированными птицами или их 
экскрементами [62], что указывает на способность кошек служить 
потенциальным бессимптомным резервуаром А/H5N1. Тем не менее, низкая 
распространенность антител к H5N1 была отмечена в сыворотках крови 



кошек даже в районах, в которых в это же время зарегистрированы птицы, 
инфицированные ВВПГ H5N1 [26, 63-66].  

В Италии в 2009 г. вспышка пандемического гриппа A(H1N1)pdm09 
произошла в колонии из 90 бездомных кошек, содержащихся в клетках [67]. 
Половина животных имела признаки тяжелых респираторных и желудочно-
кишечных инфекций. Образцы сыворотки и мазки из глотки были взяты у 38 
из 65 выживших кошек. Более половины (55%) протестированных были 
серопозитивными на наличие антител к A(H1N1)pdm09, два мазка оказались 
положительными на присутствие A(H1N1)pdm09 с помощью ПЦР-анализа, 
подтверждая способность передачи вируса от кошки кошке [67]. Кроме того, 
зарегистрированы несколько спорадических случаев естественного заражения 
вирусами гриппа A(H1N1)pdm09 у домашних кошек, проявляющих 
клинические признаки острой респираторной инфекции [68–72]. В последних 
случаях наиболее вероятным источником заражения оказались люди, 
поскольку владельцы инфицированных кошек также имели в анамнезе 
тяжелые респираторные заболевания с подтвержденным инфицированием 
вирусом A(H1N1)pdm09 [69, 71]. Более того, наличие антител к вирусу гриппа 
A(H1N1)pdm09 было обнаружено в три раза больше у домашних кошек, чем у 
свободно гуляющих животных [73]. У собак также были задокументированы 
некоторые редкие случаи естественной инфекции A(H1N1)pdm09 [74]. 
Однако, несмотря на способность вируса реплицироваться в дыхательных 
путях собак в экспериментальных условиях, симптомы были 
незначительными, и передача вируса от собаки собаке проявлялась скорее 
неэффективно [74]. 

 
Реассортантные вирусы гриппа А, встречающиеся у кошек и собак  
Успешная межвидовая передача ВГА зависит как от генетических 

факторов хозяина, так и от генетических факторов вируса, а последующее 
распространение вируса в новой популяции хозяина требует периода 
адаптации к новому хозяину [13, 75]. Описаны хозяева и вирусные 
детерминанты, участвующие в специфичности вируса, и дальнейшие 
механизмы адаптации к кошкам и собакам. 

 
Реассортантные вирусы гриппа птиц 
Среди детерминант специфичности ВГА для хозяина особое значение 

имеет наличие вирусных рецепторов, восприимчивых к клеткам-хозяев, 
особенно тех, с которыми способен связываться вирусный гемагглютинин 
(HA). Большинство ВГА птиц и человека отдают предпочтение 
специфическим типам рецепторов, имеющим гликаны с остатками сиаловой 
кислоты в α-2,3 (птичий рецептор) или в α-2,6 (рецептор млекопитающих) 
связях [76]. Поскольку эпителий верхних и нижних дыхательных путей собак 
и кошек содержит рецепторы α-2,3 сиаловой кислоты, возможна прямая 
передача подтипов птичьего гриппа от домашней птицы собакам или кошкам 
[24, 77]. В основном были описаны механизмы передачи ВГС-H3N2, хотя 
имелись сведения о естественных инфекциях ВГА птичьего происхождения в 
Китае: H9N2 [27, 31], H5N1 [58, 65], H5N6 [78], H5N2 [28]. 

Генетический анализ ВГА H3N2 у собак показал, что все гены изолятов 
тесно связаны с ВГА H3N2 птичьего происхождения. Сделано 
предположение, что весь геном вируса птичьего гриппа был передан собакам 
без каких-либо признаков реассортации генов [22, 24, 79]. Было обнаружено, 



что вирус наиболее широко распространен в питомниках, вероятно, из-за 
тесного физического контакта между инфицированной домашней птицей и 
собаками [79-81]. С молекулярной точки зрения обнаружено, что 
большинство изолятов А/H3N2, выделенных от собак, имеют как минимум 
две мутации в HA (Ser159Asn и Trp222Leu), которые могли способствовать 
переходу вируса гриппа A/H3N2 от птиц собакам [50, 82]. Кроме того, вполне 
вероятно, что постепенное накопление мутаций в восьми генных сегментах 
могло привести к специфической адаптации к ВГС-H3N2 [79, 83], хотя 
скорость эволюции сегмента нейраминидазы была выше, чем у семи других 
сегментов [79]. Это также подтверждается тем фактом, что корейские изоляты 
ВГС-H3N2 2012–2013 гг. реплицировались с более высоким титром и 
вызывали более тяжелые клинические симптомы, чем изоляты 2009 г., что 
ясно указывает на то, что ВГС-H3N2 постоянно развивается в популяции 
собак. 

Примечательно, что ВГС-H3N2 в дальнейшем приобрел способность 
заражать кошек естественным путем, о чем впервые сообщили из приюта для 
животных в Корее [53]. Анализ геномной последовательности кошачьего 
изолята А/H3N2 показал высокое сходство последовательностей (98,0–99,8%) 
с собачьим изолятом А/H3N2, что позволяет предположить, что ВГС-H3N2 
может естественным образом передаваться от собак кошкам без 
предварительной адаптации [53, 84, 85]. Следовательно, это указывает на 
способность кошек выступать в роли промежуточного хозяина в передаче 
вируса А/H3N2 среди представителей семейства кошачьих и псовых. 

 
Реассортантные вирусы гриппа лошадей 
ВГС-H3N8 возник после передачи вируса гриппа лошадей (ВГЛ) 

собакам, вероятно, в результате тесного контакта с инфицированными 
лошадьми [11]. Филогенетический анализ геномных последовательностей HA 
ВГА H3N8 лошадей и собак показал, что все последовательности ВГС-H3N8 
объединены в одну монофилетическую группу, отличную от ВГЛ [11]. До сих 
пор не сообщалось о каких-либо доказательствах реассортации с другими 
подтипами вируса гриппа. Сравнение последовательностей H3N8 лошадей и 
собак выявило ключевые аминокислотные остатки, которые могут быть 
вовлечены в специфичность связывания рецепторов и тропизм клеток-хозяев 
[23, 86, 87]. Интересно, что структурный анализ и анализ связывания с 
рецепторами в случае с ВГА H3N2 подтверждают роль мутации HA 
Trp222Leu для облегчения межвидовой передачи вируса от лошадей собакам 
[88–90]. Однако нет сведений о фенотипических отличиях ВГС-H3N8 от 
штаммов ВГЛ-H3N8 с точки зрения воспроизводимости и инфекционности, 
что позволяет предположить, что межвидовая передача и адаптация вирусов 
гриппа могут быть скорее опосредованы тонкими изменениями в биологии 
вируса [87, 91]. Кроме того, анализ аминокислотной последовательности 
современных изолятов ВГС-H3N8 показал, что возможно имел место 
значительный антигенный дрейф. В целом, с момента появления вируса ВГС-
H3N8 в популяции собак, исследования динамики развития показали, что он 
эволюционировал и разделился на несколько линий [92]. 

 
Реассортантные вирусы гриппа человека 
На сегодняшний день имеется много серологических данных, 

свидетельствующих о том, что кошки и собаки во всем мире могут быть 



инфицированы человеческими сезонными штаммами A(H1N1)pdm09 и 
А/H3N2, вероятно, путем прямой передачи от их владельцев [93-96]. Эта 
гипотеза подтверждается несколькими моментами. Прежде всего, в 
большинстве случаев, лица, ухаживающие за животными, или владельцы сами 
имели историю гриппоподобных заболеваний, и для некоторых из них это 
было подтверждено ПЦР. Кроме того, восприимчивость кошек и собак 
хорошо коррелировала с распространенностью гриппа в популяции людей и 
даже следовала сезонной модели как у людей. Также выделение вируса и 
анализ последовательности всех восьми генов собачьих изолятов показали 
высокое сходство нуклеотидов, что позволяет предположить, что 
человеческие вирусы могут инфицировать собак и кошек без предварительной 
адаптации. Однако подробности о молекулярных детерминантах, 
потенциально связанных с передачей, до сих пор не раскрыты. 

 
Другие реассортантные вирусы гриппа, встречающиеся у кошек и собак 
Основное внимание традиционно уделялось свиньям как основным 

«смешивающим сосудам» млекопитающих для рекомбинации вирусов гриппа 
от разных видов хозяев [97]. Поскольку в дыхательных путях свиньи 
расположены рецепторы α-2,3 и α-2,6 сиаловой кислоты, она служит 
носителем для генетической реассортации вируса гриппа, позволяя птичьим, 
свиным и человеческим подтипам ВГА рекомбинировать в последующее ко-
инфекционное заболевание. Зная, что оба рецептора обнаружены в 
дыхательных органах собак и кошек [98-100], эти животные могут быть 
одновременно или последовательно инфицированы вирусами птичьего гриппа 
и/или гриппа млекопитающих, что делает их возможными хозяевами для 
генерации вирусов с новыми комбинациями геномов, с эпидемическим и/или 
пандемическим потенциалом. 

У собак обнаружены различные генетически измененные подтипы 
вируса гриппа. В 2012 г. в Южной Корее от собак был выделен новый штамм 
подтипа А/H3N1. Полногеномное секвенирование штамма показало, что он 
содержит сегмент гена HA ВГС-H3N2 и оставшиеся семь других сегментов 
гена человека A(H1N1)pdm09 [101-103]. С тех пор, по крайней мере, четыре 
других реассортанта, включающие ВГС-H3N2 и A(H1N1)pdm09, были 
выделены от собак в Южной Азии [104, 105]. Появление новых реассортантов 
ВГС-H3N2, вероятно, возникло в результате ко-инфекции ВГС-H3N2 и 
A(H1N1)pdm09, что коррелирует с данными о наличии антител позитивных 
как к ВГС-H3N2, так и к вирусу гриппа человека A(H1N1)pdm09 в популяции 
собак [24, 103].  

Примечательно, что множественная геномная реассортация между ВГА 
H1N1 свиного происхождения и эндемичными собачьими линиями А/H3N2, 
совместно циркулирующими у собак, недавно была зарегистрирована у 
домашних собак в Китае [106]. Более того, глубокий анализ данных 
последовательностей ВГА различных видов показал, что ген NS ВГС-H3N2, 
выделенный от китайской собаки в 2007 г., тесно связан с вирусами птичьего 
гриппа А/H5N1, что указывает на возможность рекомбинации между 
собачьим А/H3N2 и птичьим А/H5N1 вариантами [107]. Особую 
озабоченность вызывает тот факт, что некоторые реассортанты ВГС-H3N2 
продемонстрировали способность инфицировать и эффективно передаваться 
совместно проживающим собакам в экспериментальных условиях, тем самым 



поддерживая потенциальную адаптацию новых подтипов к популяциям собак 
[104, 91]. 

До недавнего времени считалось, что у кошек реассортации между ВГА 
птиц и млекопитающих не происходит. Мнение изменилось, когда новый 
реассортант вируса гриппа подтипа H5N6 был выделен от двух кошек в 
восточном Китае [108]. Оба штамма вируса гриппа были секвенированы, и 
генетический анализ показал, что эти вирусы получили свои гены от трех 
птичьих подтипов, включая вирусы гриппа подтипов H5N6 (HA, NA, PA), 
H9N2 (PB2, M, NS) и H7N9 (PB1, NP), выделенных в Китае. Анализ 
предпочтительности связывания с рецепторами изолированного кошачьего 
вируса H5N6 показал, что он обладает специфичностью, как к птичьим, так и 
к человеческим рецепторам. Кроме того, вирус А/H5N6, хотя и не был 
летальным, проявил способность реплицироваться с высоким титром в легких 
инфицированных мышей, что указывает на адаптацию к хозяину-
млекопитающему [108]. 

 
Обсуждение 
Установлено, что собаки-компаньоны и кошки играют двойную роль в 

качестве хозяев вируса гриппа А, так как поддерживают меж- и 
внутривидовую передачу и генерируют новый ВГА посредством 
рекомбинации. Несмотря на то, что большинство случаев естественных 
межвидовых инфекций привели к ограничению последующей передачи среди 
собак и кошек, два подтипа гриппа в настоящее время продолжают 
циркулировать среди собак (ВГС-H3N8 и ВГС-H3N2). В то время как роль 
кошек менее ясна и менее задокументирована, они по-прежнему остаются 
восприимчивыми к вирусу гриппа (в основном к инфекциям птичьего гриппа). 
Это должно вызывать беспокойство, особенно у диких и бродячих кошек, 
которые, как правило, менее контролируемые и более тесно контактируют с 
птицами и другими сельскохозяйственными животными. Однако можно также 
предположить, что из-за социальной организации кошек, которая 
предотвращает прямой контакт между животными, необходимый для 
передачи вируса, вирус может очень неэффективно передаваться среди 
кошачьей популяции. 

Более того, имеются данные, свидетельствующие о том, что собак и 
кошек следует рассматривать как сосуды для смешивания новых вирусов 
гриппа. Примечательно, что вирусы собачьего гриппа, и особенно вирусы 
подтипа ВГС-H3N2, с момента своего появления многократно 
рекомбинировались с адаптированными к птицам и млекопитающим 
вирусами гриппа, что ясно показывает, что генофонд птичьих, человеческих и 
собачьих вирусов действительно совместим. Эти новые вирусы могут в 
дальнейшем широко распространяться среди домашних собак и кошек и 
поэтому могут представлять угрозу для здоровья человека. На сегодняшний 
день зарегистрирован только один случай межвидового распространения от 
кошки человеку, и это произошло после длительного и незащищенного 
контакта с больными кошками и их респираторными выделениями, что 
указывает на низкий риск передачи инфекции от кошки человеку [109]. 
Скорее инфицированные люди могут быть источником инфекции домашних 
животных, а сочетание обратного зооноза (от человека домашним животным), 
потенциальная ко-инфекция и реассортация генов могут создать 



благоприятную экосистему для преодоления видового барьера между 
домашними животными и людьми. 

В свете опубликованных эпидемиологических данных и текущих знаний 
о молекулярных механизмах, лежащих в основе межвидовой передачи и 
генетической реассортации, представляется важным усилить активное 
наблюдение за кошками и собаками в рамках «Один мир, одно здоровье». 
Примечательно, что реализация крупномасштабных программ 
серологического надзора за антителами к ВГА в популяциях собак и кошек 
может служить ориентиром для мониторинга общего риска воздействия на 
человека появляющихся зоонозных вирусов гриппа. Кроме того, информация 
о вирусах гриппа, циркулирующих в популяциях собак и кошек, также имеет 
решающее значение в выборе вирусов для создания эффективных вакцин 
[110], и, несомненно, поможет в профилактике и борьбе с будущими 
эпидемиями. Появление быстрых молекулярных диагностических тестов, 
таких как ПЦР в реальном времени и беспристрастное секвенирование нового 
поколения, могут напрямую выявлять вирусные патогены, обеспечить раннее 
предупреждение и более адекватную борьбу со вспышками в случае 
симптомов респираторного заболевания у кошек и собак. Поскольку генезис 
новых вирусов изучен недостаточно, дальнейшие исследования, 
направленные на изучение экологии, эволюции и механизмов ВГА при 
взаимодействии человека и животных, помогут лучше понять, какой вирус 
представляет серьезную угрозу для человека. 
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МЫСЫҚТАР МЕН ИТТЕР ПОПУЛЯЦИЯСЫНДАҒЫ А ТҰМАУЫ 

ВИРУСЫНЫҢ АЙНАЛЫМЫ 
 

 Аннотация 
 

А тұмауы вирустары адамдар мен жануарлардың денсаулығына қауіп 
төндіретін ең күрделі вирустардың бірі болып табылады. А тұмауы вирустарының 
экологиясы мен эпидемиологиясы өте күрделі және үнемі дамып отыратын және 
түрлер тосқауылын кесіп өтетін жаңа зооноздық патогендердің пайда болуы 
жаһандық денсаулық қауіпсіздігінің ең күрделі мәселелерінің бірі болып табылады. 
А тұмауының вирустары жоғары мутация жылдамдығы мен сегменттелген геномның 
үйлесуі нәтижесінде пайда болатын генетикалық және антигендік өзгергіштікпен 
сипатталады, яғни тез өзгеру және жаңа иелеріне бейімделу мүмкіндігін қамтамасыз 
етеді. Сондықтан осы вирустардың түрлері құстар мен сүтқоректілердің көптеген 
түрлерін қоса алғанда, әртүрлі аралық организмдерді қоздыратын вирустарға жатады. 
Соңғы онжылдықта иттердегі H3N8 және H3N2 тұмау вирусының инфекцияларына 
көп көңіл бөлінуде, өйткені  Америка Құрама Штаттары мен Оңтүстік Азияда 
эндемикалық болып, бірнеше ауруды тудырды. Әдебиеттерде мысықтар тұмау аз 
сипатталса да, бұл жануарлар құс тұмауының көптеген инфекцияларына әлі де 
сезімтал. Бұл мақалада иттер мен мысықтардағы А тұмауы вирустарының 
эпидемиологиясы туралы соңғы деректер, осы түрлердің иесіне бейімделу қабілеті, 
түраралық берілу және геномдық реассортация арқылы А тұмауының жаңа 
линияларының қалыптасуы туралы бар дәлелдер қарастырылады. Бұл кеңейтілген 
түсінік жақын арада болатын індеттерге және пандемияға оңтайлы дайындықты 
қамтамасыз ету үшін кеңейтілген мониторинг пен зерттеулерді күшейтуді 
қажеттілігін, сондай-ақ «Бір тұтас денсаулық» тұжырымдамасы [1] және жаңа 
зооноздық вирустардың ықтимал пайда болуы тұрғысынан үй жануарлары мен адам 
әрекетінің рөлін бақылау қажеттілігін ұсынады.  

Түйінді сөздер: вирус, тұмау, зооноз, ит, мысық, түр аралық берілу, 
реассортация 
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Abstract 

Influenza A viruses are important pathogens worldwide that threaten human and 
animal health. The ecology and epidemiology of influenza A viruses are very complex and 
the emergence of novel zoonotic pathogens, that are continually evolving and overcoming 
the interspecies barrier is one of the greatest challenges to global security in the healthcare 
sector. Influenza A viruses are characterized by genetic and antigenic variability resulting 
from a combination of high mutation rates and a segmented genome that provides the 
ability to rapidly change and adapt to new hosts. Therefore, this category of viruses has a 
diverse host range, including a large number of avian and mammalian species. Influenza 
virus infections in dogs have received considerable attention during the past decade since 
two subtypes of influenza virus, H3N8 and H3N2, caused several outbreaks in the United 
States and Southern Asia, having become endemic. Although influenza in cats has been less 
described in the literature, these animals still appear to be susceptible to numerous avian 
influenza infections. Although influenza epidemics pose a health hazards to dogs and cats, 
the risks to humans are substantially unknown. This paper reviews the latest data on the 
epidemiology of influenza A viruses in dogs and cats, the existing evidences for the ability 
of these species to adapt to the host, intraspecific transmission and the formation of new 
influenza A lines through genomic reassortment. This enhanced understanding suggests the 
need to strengthen monitoring and research to ensure optimal readiness for imminent 
outbreaks and pandemics, and surveillance of the role of companion human-animal 
interactions in light of the One Health concept [1] and the potential emergence of novel 
zoonotic viruses. 

 Key words: virus, influenza, zoonosis, dog, cat, interspecies transmission, 
reassortment 

    
Introduction 
The influenza virus is of great importance because it poses an immediate 

threat to humans and animals. Among the four types of influenza virus (A, B, C and 
D), influenza A viruses (IAV) are the most clinically important, causing severe 
epidemics in humans and domestic animals. Wild migratory birds and bats are the 
main natural reservoirs, from which the virus can be transmitted to other animal 
hosts such as ducks, chickens, horses, pigs, whales, cats, dogs, etc. [2, 3, 4, 5, 6, 7, 
8, 9, 10]. IAVs normally have a limited host range, but are sometimes transmitted 
from one species to another [11, 12, 13]. A high mutation rate combined with a high 
speed of replication and reassortment allows the virus to quickly adapt to changes in 
the environment. Ultimately, this could lead to the creation of a virus capable of 
replicating in the human body and possessing new antigenic properties, which could 
cause a pandemic outbreak. It is noteworthy that poultry and swine pose a serious 
threat to human health in the first place, since historically most human pandemics 
have originated from birds and swine [14, 15]. Due to the fact that the number of 



cat and dog owners in the world is currently increasing, and social behavior tends to 
register these animal species as family members [16-18], epidemiological 
investigation of IAV in dogs and cats and the modes of their transmission remain a 
relevant task. 

 
Emergence IAV and subsequent spread among dogs and cats  
Most pets are kept in small numbers in residences, and many have no or only 

brief and infrequent contact with other members of the same species, so influenza 
transmission is not effective. However, some domestic dogs and cats are kept in 
dense populations such as kennels or animal shelters. Under such conditions, 
contact between dogs and cats is unavoidable, and if influenza viruses enter the 
population, sustained transmission of some strains is possible, which can lead to 
persistent outbreaks and epidemic or epizootic potential. Close contact of dogs and 
cats with humans may also be responsible for the zoonotic potential of influenza 
viruses and may contribute to the infection of dogs or cats with human influenza 
viruses. 

Currently, influenza in cats and dogs is caused by five subtypes of IAV 
described in the literature. These are variants of equine and avian IAV H3N8 [19, 
20, 21] and H3N2 [22, 23, 24], low pathogenic avian influenza virus (LPAIV) 
H7N2, highly pathogenic avian influenza virus (HPAIV) H5N1 as well as the 
pandemic H1N1 virus [25, 26] which currently continues to circulate as the 
seasonal influenza virus in humans. There are reports about circulating among cats 
and dogs with signs of respiratory infection of other subtypes such as H5N6, H5N2, 
H3N1, H9N2, and H10N8 [27, 28, 29, 30, 31]. These are mainly influenza viruses 
of avian origin or genetic reassortants formed following co-infection with different 
avian, swine and human IAVs. Reports of infection with the human IAV variant of 
seasonal types in cats and dogs have been published, but to a much lesser extent 
[32]. 

  The сanine influenza virus (CIV) of the H3N8 subtype was first reported in 
2004 during an outbreak of severe respiratory disease in racing greyhounds, but 
there is serological evidence for the emergence of  CIV-H3N8 in 1999 [11, 23, 33]. 
Since that time, the virus has been considered endemic among the canine population 
in the USA, affecting both kennel and domestic dogs [23]. Pneumonia of varying 
severity was observed in affected dogs, and CIV-H3N8 was easily transmitted from 
infected dogs to other susceptible dogs due to direct contact [34]. CIV-H3N8 
infection has also been sporadically reported in other parts of the world, including 
Canada, UK, Australia, China, and Nigeria [35], but there has been no continued 
circulation of CIV-H3N8 in these regions. The risk of appearing CIV-H3N8 
remains very low [36–40]. The CIV-H3N8 subtype appears to circulate in large 
urban animal shelters where susceptible animals live in dense population [41–45]. It 
is noteworthy that no cases of CIV-H3N8 infection have been reported since 2016. 

In 2006, a novel IAV H3N2 subtype emerged in dogs in China and South 
Korea, and further quickly spread to several areas of Southeast Asia, where it is 
now stably circulating in the canine population, having become endemic [22-24, 46-
48]. CIV-H3N2 was first identified in the USA in 2015 as a causative agent of 
epidemic outbreaks of severe respiratory disease that affected more than 1,000 dogs 
in Chicago and surrounding areas [49-51]. The spread of IAV in the USA and 
Canada could have occurred with the emergence of dogs imported from Asia into 
the USA [52]. Despite local control measures, the virus has continued to circulate in 
the canine population and has spread to several other areas of the country. This 



indicates sustained dog-to-dog transmission of infection in the USA from Asia, 
resulting from a combination of several local outbreaks [49, 52]. Some cases of 
interspecies transmission of the virus to cats have also been reported, which are 
described in the “Interspecies transmission of influenza A virus in cats and dogs” 
section of present paper [53]. 

LPAIV A of the H7N2 subtype, which circulated in meat markets selling live 
poultry in the eastern and northeastern USA during 1994–2006, was identified as 
the causative agent of influenza infection in a cat shelter in New York in December 
2016. The infection subsequently spread to several shelters in the states of New 
York and Pennsylvania. Infected cats have shown clinical signs such as coughing, 
sneezing, and running nose [54, 55]. Under experimental conditions, it was found 
that the A/H7N2 subtype effectively replicates in the cat upper and lower 
respiratory tracts and had the ability to spread among these animals, which indicates 
the adaptation of the avian A/H7N2 variant to cats. During the outbreak, the 
veterinarian treating the animals was also infected with feline H7N2 AIV and 
exhibited respiratory symptoms [54]. In addition, a case of cat-to-human 
transmission was reported in an animal shelter employee who showed mild 
symptoms of the disease and had direct contact with sick cats. No cases of human-
to-human transmission of the virus have been reported up to this day [56, 57]. 

HPAIV A/H5N1 originally originated in China in 1996 and has since spread 
to many parts of the world, causing infections in many bird species [58]. Dogs and 
cats have become infected through direct contact with sick birds, especially when 
they were eaten raw [59-61]. Of particular concern were severe symptoms, not 
limited to the affection of the respiratory system only. At the same time, damage to 
the liver and gastrointestinal tract was also manifested, and in many cases a 
systemic infection as well. In addition, subclinical infection of cats with H5N1 virus 
after contact with infected birds or their feces has been reported [62], indicating 
thus the ability of cats to serve as a potential asymptomatic reservoir of A/H5N1. 
However, a low prevalence of H5N1 antibodies was found in feline serums, even in 
areas where birds infected with HPAIV H5N1 have been reported at the same time 
[26, 63–66]. 

In Italy an outbreak of pandemic A(H1N1)pdm09 influenza occurred in a 
colony of 90 caged stray cats in 2009 [67]. Half of the animals exhibited signs of 
severe respiratory and gastrointestinal infections. Serum samples and throat swabs 
were collected from 38 of the 65 surviving cats. More than half (55%) of those 
tested were seropositive for the presence of A(H1N1)pdm09 antibodies, with two 
swabs positive for the presence of A(H1N1)pdm09 by PCR, confirming cat-to-cat 
transmission of the virus [67]. In addition, several sporadic cases of natural 
infection with A(H1N1)pdm09 influenza viruses have been reported in domestic 
cats showing clinical signs of acute respiratory infection [68–72]. In the latter cases, 
humans were the most likely source of infection, as owners of infected cats also had 
a history of severe respiratory disease with confirmed A(H1N1)pdm09 virus 
infection [69, 71]. Moreover, the presence of antibodies against the influenza 
A(H1N1)pdm09 virus was found to be three times higher in domestic cats than in 
free-roaming animals [73]. Some rare cases of natural infection with 
A(H1N1)pdm09 have also been documented in dogs [74]. However, despite the 
ability of the virus to replicate in the respiratory tract of dogs under experimental 
conditions, symptoms were insignificant and dog-to-dog transmission appeared to 
be rather ineffective [74]. 

 



Reassortant influenza A viruses found in cats and dogs 
Successful interspecies transmission of IAV depends on both host and virus 

genetic factors, and subsequent spread of the virus among the new host population 
requires a period of adaptation to the new host [13, 75]. The hosts and viral 
determinants involved in the specificity of the virus are described, as well as further 
mechanisms of adaptation to cats and dogs.  

 
Reassortant avian influenza viruses 
Among the determinants of IAV specificity for a host, of particular 

importance is the presence of viral receptors that are susceptible to host cells, 
especially those to which the viral hemagglutinin (HA) is able to bind. Most avian 
and human IAVs show preference for specific types of receptors that have glycans 
with sialic acid residues in α-2,3 (avian receptor) or α-2,6 (mammalian receptor) 
linkages [76]. Since the canine and feline upper and lower respiratory tract 
epithelium have α-2,3 sialic acid receptors, direct transmission of avian influenza 
subtypes from poultry to dogs or cats is possible [24, 77]. The mechanisms for CIV-
H3N2 transmission have mainly been described, although there have been reports 
of natural infections with IAV of avian origin in China: H9N2 [27, 31], H5N1 [58, 
65], H5N6 [78], H5N2 [28].   

Genetic analysis of canine IAV H3N2 showed that all genes of the isolates 
were closely related to IAV H3N2 of avian origin. It has been suggested that the 
entire avian influenza virus genome was transferred to dogs without any signs of 
gene reassortment [22, 24, 79]. The virus has been found to be most prevalent in 
kennels, likely due to close physical contact between infected poultry and dogs [79–
81]. From a molecular point of view, it was found that most A/H3N2 canine isolates   
have at least two mutations in HA (Ser159Asn and Trp222Leu), which could 
facilitate the transition of A/H3N2 influenza virus from birds to dogs [50, 82]. In 
addition, it is likely that the gradual accumulation of mutations in eight gene 
segments could lead to specific adaptation to CIV-H3N2 [79, 83], although the 
evolutionary rate of the neuraminidase segment was higher than that of the other 
seven segments [79]. This is also supported by the fact that the Korean CIV-H3N2 
isolates (2012–2013) replicated at a higher titer and caused more severe clinical 
symptoms than the 2009 isolates, clearly indicating that CIV-H3N2 is constantly 
evolving in the dog population.  

It is noteworthy that CIV-H3N2 subsequently acquired the ability to naturally 
infect cats, as first reported from an animal shelter in Korea [53]. Genomic 
sequence analysis of the feline A/H3N2 isolate showed high sequence similarity 
(98.0–99.8%) with the canine A/H3N2 isolate, suggesting that CIV-H3N2 can be 
naturally transmitted from dogs to cats without prior adaptation [53, 84, 85]. This 
therefore indicates an ability of cats to act as an intermediate host in the 
transmission of the A/H3N2 virus among feline and canine species.   

 
Reassortant equine influenza viruses 
CIV-H3N8 emerged after transmission of an equine influenza virus (EIV) to 

dogs, probably as a result of close contact with infected horses [11]. Phylogenetic 
analysis of the HA AIV-H3N8 genomic sequences from horses and dogs showed 
that all CIV-H3N8 sequences are combined into a single monophyletic group, 
distinct from EIV [11]. No evidence of reassortment with other influenza virus 
subtypes has been reported until now. A comparison of equine and canine H3N8 
sequences has identified key amino acid residues that may be involved in receptor 



binding specificity and host cell tropism [23, 86, 87]. It is interesting that structural 
and receptor binding analyses for IAV H3N2 support the role of the HA Trp222Leu 
mutation in facilitating interspecies transmission of the virus from horses to dogs 
[88–90].  However, there are no reports of phenotypic differences between CIV-
H3N8 and EIV-H3N8 strains in terms of reproducibility and infectivity, suggesting 
that interspecies transmission and adaptation of influenza viruses may be rather 
mediated by subtle changes in the virus biology [87, 91]. In addition, analysis of the 
amino acid sequence from contemporary CIV-H3N8 isolates indicated that there 
may have been significant antigenic drift. In general, since the emergence of the 
CIV-H3N8 virus in the canine population, evolution dynamics studies showed that 
it has evolved and split into several lineages [92].     

  
Reassortant human influenza viruses 
As of today, there is much serological evidence that cats and dogs around the 

world can be infected with human seasonal strains of A(H1N1)pdm09 and A/H3N2, 
probably through direct transmission from their owners [93-96]. This hypothesis is 
supported by several aspects. First of all, in most cases, the animal caretakers or 
owners themselves had a history of influenza-like illness, and for some of them this 
was confirmed by PCR. In addition, susceptibility in cats and dogs correlated well 
with the influenza prevalence in the human population and even followed a 
seasonal pattern as in humans. Furthermore, virus isolation and sequence analysis of 
all eight genes from the canine isolates demonstrated high nucleotide similarity, 
suggesting that human viruses could infect dogs and cats without prior adaptation. 
However, details about the molecular determinants, potentially associated with 
transmission, have not yet been disclosed. 

 
Other reassortant influenza viruses found in cats and dogs 
The most attention has traditionally been paid to swine as the key mammalian 

“mixing vessels” for the recombination of influenza viruses from different host 
species [97]. Since the α-2,3 and α-2,6 sialic acid receptors are located in swine 
respiratory tract, it serves as a vehicle for genetic reassortment of the influenza 
virus, allowing the avian, swine, and human IAV subtypes to recombine into a 
subsequent co-infectious disease. Knowing that both receptors are found in the 
respiratory organs of dogs and cats [98-100], these animals could be simultaneously 
or sequentially infected with avian and/or mammalian influenza viruses, which 
make them possible hosts for generating viruses with the novel combinations of 
genomes and an epidemic and/or pandemic potential.  

 
Different genetically modified influenza virus subtypes have been revealed in 

dogs.  
In 2012, a novel strain of the A/H3N1 subtype was isolated from dogs in 

South Korea. Whole-genome sequencing of the strain showed that it contained the 
HA gene segment from CIV-H3N2 and the remaining seven other gene segments of 
the human A(H1N1)pdm09 [101-103]. Since then, at least four other reassortants, 
including CIV-H3N2 and A(H1N1)pdm09, have been isolated from dogs in 
Southern Asia [104, 105]. The emergence of novel CIV-H3N2 reassortants 
probably has resulted from co-infection of CIV-H3N2 and A(H1N1)pdm09, which 
correlated with the data confirming the presence of antibodies positive for both 
CIV-H3N2 and human influenza virus A(H1N1)pdm09 in the canine population 
[24, 103].  



It is noteworthy that multiple genomic reassortment between swine-origin 
IAV H1N1 and endemic canine A/H3N2 lineages co-circulating in dogs has 
recently been reported in domestic dogs in China [106]. Moreover, a deep analysis 
of IAV sequence data from different species showed that the NS gene of CIV-H3N2 
isolated from a Chinese dog in 2007 is closely related to avian influenza A/H5N1 
viruses, indicating the possibility of recombination between canine A/H3N2 and 
avian A/H5N1 variants [107]. Of particular concern is the fact that some CIV-H3N2 
reassortants have demonstrated the ability to infect and effectively transmit to 
cohabiting dogs under experimental conditions, thereby supporting the potential 
adaptation of novel subtypes to canine populations [104, 91].   

Until recently it was believed that reassortment between avian and 
mammalian IAVs did not occur in cats. This opinion has changed when a novel 
reassortant of the H5N6 subtype influenza virus was isolated from two cats in 
eastern China [108]. Both strains of the influenza virus have been sequenced, and 
genetic analysis has shown that these viruses received their genes from three avian 
subtypes, including influenza virus of subtypes H5N6 (HA, NA, PA), H9N2 (PB2, 
M, NS), and H7N9 (PB1, NP) isolated in China. The receptor-binding preference 
analysis of the feline isolated H5N6 virus showed that it possesses specificity for 
both avian and human receptors. Moreover, the A/H5N6 virus, although not lethal, 
demonstrated the ability to replicate to a high titer in the lungs of infected mice, 
indicating adaptation to a mammalian host [108].  

  
Discussion 
It was established that companion dogs and cats play a dual role as hosts for 

influenza A virus as they support inter- and intra-species transmission and generate 
novel IAV through recombination. Although most natural interspecies infections 
have limited subsequent transmission in dogs and cats, two influenza subtypes 
currently continue to circulate in dogs (CIV-H3N8 and CIV-H3N2). While the role 
of cats is less clear and less documented, they remain susceptible to influenza virus 
(primarily to avian influenza infections). This should be a cause for concern, 
especially for feral and free-roaming cats, that tend to be less controlled and have 
more close contacts with birds and other farm animals. However, it can also be 
hypothesized that, due to the social organization of cats, which prevents the direct 
contact between animals necessary for the transmission of the virus, the virus may 
transmit very inefficiently among the feline population.  

Moreover, there is evidence to suggest that dogs and cats should be 
considered as mixing vessels for novel influenza viruses. It is noteworthy that 
canine influenza viruses, and especially those of the CIV-H3N2 subtype, have 
repeatedly recombined with avian- and mammalian-adapted influenza viruses since 
their emergence, clearly showing that the gene pool of avian, human, and canine 
viruses is indeed compatible. These new viruses may further spread widely among 
domestic dogs and cats and may therefore pose a threat to human health. As of 
today, only one case of interspecies cat-to-human spread has been reported, and this 
occurred after prolonged and unprotected contacts with sick cats and their 
respiratory secretions, indicating a low risk of cat-to-human transmission [109]. 
Rather infected humans may be the source of infection for domestic animals, and 
the combination of reverse zoonosis (from humans to domestic animals), potential 
co-infection, and gene reassortment may create a favorable ecosystem for crossing 
the species barrier between domestic animals and humans.  



In light of published epidemiological data and current knowledge of the 
molecular mechanisms underlying interspecies transmission and genetic 
reassortment, it seems important to strengthen active surveillance of cats and dogs 
as part of “One World, One Health”. It is noteworthy that the implementation of 
large-scale IAV antibody serosurveillance programs in canine and feline 
populations may serve as a guideline for monitoring the overall risk of human 
exposure to emerging zoonotic influenza viruses. In addition, information about 
influenza viruses circulating in canine and feline populations is also crucial in 
selecting viruses for the development of effective vaccines [110], and will 
undoubtedly help in the prevention and control of future epidemics. The advent of 
rapid molecular diagnostic tests, such as real-time PCR and unbiased next-
generation sequencing, can directly detect viral pathogens, provide early warning 
and more adequate outbreak control for respiratory symptoms in cats and dogs. 
Since the genesis of novel viruses is not well understood, further research aimed at 
studying the ecology, evolution and mechanisms of IAV in human-animal 
interactions will help to better understand which virus poses a serious threat to 
humans.   
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