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выполнен аналитический обзор результатов изучения антигенного и молекулярно-генетического разно-
образия вирусов бешенства, циркулирующих на территории России. в результате собственных иссле-
дований и анализа литературных данных в стране выявлена циркуляция двух филогенетических групп 
вирусов: арктической и космополитной. Арктическая группа вирусов объединяет подгруппы собственно 
арктических и арктически подобных вирусов, космополитная – центрально-российскую, северо-восточно-
европейскую, степную и кавказскую подгруппы вирусов. установлено, что деление на подгруппы соответ-
ствует географическому распространению вирусов.
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the data about antigenic and molecular-genetic diversity of the rabies virus circulating in russia are reviewed. 
Based on our studies and the literature data analysis circulation of two phylogenetic virus groups in russia 
was revealed: arctic and cosmopolitic. the arctic group includes the subgroups of proper arctic and arctic-like 
viruses; the cosmopolitic – central russian, northeastern european and steppe. it was found that the division 
into subgroups corresponded to the geographic distribution of rabies viruses. 
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Введение
Долгое время вирус бешенства считался однородным 

в антигенном отношении. С конца 1970-х годов благо-
даря применению моноклональных антител [52] стали 
возможными изучение разнообразия антигенной струк-
туры рода лиссавирусов, идентификация серотипов и 

антигенных вариантов. Возможности изучения разно-
образия лиссавирусов значительно возросли после рас-
шифровки структуры генома и разработки методов мо-
лекулярного типирования [29].

Цель работы – провести обзор зарубежных и отече-
ственных, в том числе собственных, исследований, даю-
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щих возможность охарактеризовать пейзаж антигенных 
и генетических вариантов вируса бешенства наземных 
млекопитающих на территории России.

аналитический обзор
Изучением антигенных особенностей вирусов бешен-

ства, циркулирующих на территории России, занимались 
М.А. Селимов [20], М.А. Селимов и соавт. [21–23], А.Д. 
Ботвинкин [3], А.Д. Ботвинкин и соавт. [5–8], С.В. Грибен-
ча [10], С.В. Грибенча и соавт. [11], И.В. Кузьмин и соавт. 
[12], M.A. Selimov и соавт. [50, 51], V.V. Khozinski и соавт. 
[35]. В этих работах впервые в стране были использованы 
моноклональные антитела к нуклеопротеиду панелей ин-
ститута Wistar (Филадельфия, США) [52], Центральной 
ветеринарной лаборатории Великобритании (CVL, Уэй-
бридж, Великобритания) [37] и Центра вирусных болез-
ней животных (Тюбинген, Германия) [49].

А.Д. Ботвинкиным с коллективом отечественных и за-
рубежных авторов [5, 8, 27] было установлено, что на 
территории России среди наземных млекопитающих  
распространены штаммы вирусов только серотипа 1. 
По классификации Международного комитета по таксо-
номии вирусов (International Committee on Taxonomy of 
Viruses, ICTV Master Species List 2009 – v10 (9th Report)) 
это вид Rabies virus (RABV, вид классического бешен-
ства), соответствующий генотипу 1.

Этими же авторами [2, 4, 5, 8, 27, 51] на территории 
страны среди летучих мышей (рукокрылых) была уста-
новлена циркуляция вирусов серотипов 1 и 5. Серотип 
5 в настоящее время соответствует виду European bat 
lyssavirus-1 (EBLV-1, лиссавирус европейских летучих 
мышей 1-го типа). В России вирус этого генотипа был 
впервые выделен в 1985 г. от девочки, укушенной лету-
чей мышью, в Белгороде (рис.1) [51].

К 2003 г. среди рукокрылых России была установлена 
циркуляция двух новых вирусов с оригинальными гено-
типами. На основании приоритетных работ российских 
исследователей Международный комитет по таксоно-
мии вирусов (ICTV Master Species List 2009 – v10 (9th 
Report)) в 2009 г. присвоил им статус видов. Это «Иркут» 
(Irkut virus), выделенный А.Д. Ботвинкиным от трубко-
носа сибирского Murina leucogaster в Восточной Сиби-

ри (Иркутск) и Западно-Кавказский лиссавирус летучих 
мышей (West Caucasian bat virus), обнаруженный нами 
у длиннокрыла обыкновенного Miniopterus schreibersii в 
Краснодарском крае [15, 26, 41–43, 45]. В 2007 г. в При-
морском крае от погибшей женщины, укушенной ле-
тучей мышью (вид ?), был выделен штамм «Озерное», 
аналогичный вирусу Irkut [13]. Это второй случай гибе-
ли людей от бешенства  после укусов летучими мышами 
в стране и третий случай выделения лиссавирусов «не 
серотипа 1» на территории России.

Среди представителей вирусов серотипа 1, циркули-
рующих среди наземных млекопитающих России, бы-
ло выявлено 9 антигенных вариантов [3, 5]. При этом 
антигенный вариант 1 характеризовался ограниченным 
географическим распространением. Он был обнаружен 
только в центральной части России – в Тульской, Брян-
ской, Калужской областях. Вирусы варианта 2, а также 
группа 1/2 имели очень широкое распространение и об-
наруживались практически на всех территориях России. 
Варианты 3, 4, 5 были выделены на северо-западе стра-
ны в Псковской, Ленинградской, Калининградской об-
ластях. Дополнительно вариант 3 был найден на севере 
азиатской части России (Якутия), 5 – в Восточной Сиби-
ри (Забайкальский край). Варианты 6, 8 циркулировали 
на Урале и в Сибири. Дополнительно вариант 6 найден в 
центральной части России. Вариант 8 преобладал на юге 
страны (Краснодарский и Ставропольский края, Ростов-
ская область). Вариант 7 обнаружен на северо-востоке 
Сибири, вариант 9 – в Тыве.

Для вариантов 3, 4, 5, 7, 9, распространенных главным 
образом на севере и северо-западе страны, А.Д. Ботвин-
кин и соавт. [5, 8] установили положительную реакцию 
с моноклональным антителом P-41 из панели Центра 
вирусных болезней животных (Тюбинген, Германия), 
которое выступало маркером группы арктических и 
арктически подобных вирусов [49]. В ходе исследова-
ний А.Д. Ботвинкиным и соавт. [8] было показано, что 
в циркуляцию каждого из указанных вариантов вируса 
вовлекались несколько видов хищных млекопитающих. 
Для большинства вариантов серотипа 1 исследователям 
не удалось выделить какой-либо один вид, играющий 
роль основного хозяина возбудителя. Выраженная связь 

Рис. 1. Распространение антигенных вариантов лиссавирусов на территории бывшего СССР (номера на карте соответствуют номерам 
антигенных вариантов). Незакрашенные кружки - варианты 1/2. Закрашенные кружки - лиссавирусы рукокрылых не серотипа 1 (по [8]).
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с видом-хозяином была отмечена только для варианта 7, 
на который приходилось 80% изолятов от песца – типич-
ного обитателя Субарктики. Вариант, преимущественно 
связанный с лисицей, установлен не был, поскольку от 
лисицы в разных регионах России выделялось несколь-
ко вариантов вируса. Было высказано предположение о 
том, что распространение антигенных вариантов 3, 4, 5 в 
Прибалтике и северо-западных районах России связано 

с енотовидной собакой, так как 45% изолятов от этого 
хищника приходилось на указанные варианты.

Изученные антигенные варианты серотипа 1 выделя-
ли как от человека, так и от животных. От диких хищ-
ных млекопитающих, с одной стороны, и от домашних и 
сельскохозяйственных животных – с другой эти вариан-
ты выделялись приблизительно с одинаковой частотой. 
Было высказано предположение о  разной степени пато-
генности разных вариантов серотипа 1 для человека. На 
это предположение указывало то обстоятельство, что от 
умерших людей чаще всего выделялись варианты виру-
сов группы 1, 2 и 1/2, а также 8 (что составило 95,6%). 
Редкие случаи смерти людей, вызванные вариантом ви-
руса с Р-41(+) маркером, были описаны для Заполярья 
и Прибалтики. Традиционно положительная реакция 
с этим моноклоном выступала маркером изолятов ар-
ктической группы вирусов бешенства. В приполярных 
районах России было описано 11 случаев смерти людей 
от гидрофобии, а в одном случае эпидемиологическая 
роль арктического варианта вируса была подтверждена 
результатами антигенного типирования и секвенирова-
ния генома [12, 39], что свидетельствует о несомненной 
опасности арктических изолятов. Поскольку эти анти-
генные варианты достоверно реже выделялись от лю-
дей, это дало основание высказать предположение об их 
слабой патогенности для человека. Кроме того, анализ 
нуклеотидных последовательностей вирусного гено-
ма показал филогенетическое родство изолятов вируса 
бешенства из арктических районов России с вируса-
ми бешенства, циркулирующими в некоторых районах 
южной части Азии и Дальнего Востока [8, 9, 27]. В на-
чале XXI века изоляты, положительно реагирующие с 
Р-41 маркером, были найдены на территории европей-
ской части России, в Центральном (Тверская область) 
и Центрально-Черноземном районах (Курская область) 
[14, 46].

Анализируя спектр антигенных вариантов вируса бе-
шенства, циркулирующих на территории России, А.Д. 
Ботвинкин и соавт. [8], А.Е. Метлин [14] и A.E. Metlin и 
соавт. [46] указывали на выраженную связь антигенных 
вариантов с определенной географической территорией 
и их мозаичный характер распространения. Вместе с 

Рис. 2. Географическая локализация выявленных антигенных 
вариантов вируса бешенства (по [14]).

Рис. 3. Нозоареал бешенства на территории бывшего СССР (затенен) и распространение выделенных филогенетических групп 
вируса (А-Е) (по [40]).
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обозначению I.V. Kuzmin и соавт [40]) и подгруп-
пу родственных им арктически подобных вирусов 
(группа В), обнаруженных в Индии, Пакистане, 
Восточной Сибири и на Дальнем Востоке (значе-
ние bootstrap 100%). Второй кластер (II) состоял 
из вирусов, выделенных на различных территори-
ях Евразии (группы С, D, E) и Африки (значение 
bootstrap 99%) (см. рис. 4). В этот кластер вошли в 
частности все европейские варианты рабического 
вируса, описанные ранее [30].

I.V. Kuzmin и соавт. [40] показали, что различия 
филогенетических групп вируса соответствовали 
географическому местонахождению изолятов, но 
не виду хозяина, от которого они были получены.

На территории России группа А состояла из 
вирусов, выделенных в арктической зоне Евра-

зии [40, 44]. Согласно анализу соотношения филогене-
тических групп вирусов и антигенных вариантов A.D. 
Botvinkin и соавт. [27] установили, что группе арктиче-
ских вирусов А соответствовали выделенные ранее  ан-
тигенные варианты 7 и 9 (см. таблицу). Вирусы данной 
группы, считавшиеся слабопатогенными для людей, бы-
ли выделены от человека, что дополнительно свидетель-
ствовало об их эпидемиологической опасности. Основ-
ным распространителем  бешенства на севере России 
повсеместно являлся песец [7, 19].

Группа B была сформирована из вирусов, родствен-
ных арктическим (подгруппа арктически подобных 
вирусов), но выделенных на юге  Дальнего Востока и 
Восточной Сибири (Забайкальский, Хабаровский, При-
морский края). На Дальнем Востоке циркуляцию виру-
сов поддерживали енотовидные собаки, лисицы и волки. 
В Восточной Сибири сходные с арктическими вирусы 
были выделены от корсаков, добытых в горных степях 
Восточного Забайкалья у границы с Монголией. Группе 
В соответствовали антигенные варианты 5 и 2. Вирусы  
группы В выделялись и от людей.

Группа вирусов С состояла из изолятов, полученных 
на обширных пространствах степи и лесостепи от евро-
пейской части России до Алтая и Саян (Краснодарский 
край, Белгородская, Тульская, Волгоградская, Оренбург-
ская, Новосибирская, Омская области, Алтайский  край, 
Тыва). Циркуляция этой группы степных вирусов под-
держивалась в основном лисицей, а в местах обитания 
корсака еще и этим зверьком. Однако, согласно данным 
ветеринарной статистики, на Северном Кавказе бешен-
ство среди животных чаще регистрировалось у собак. 
По эпидемиологическим данным, основным источником 
гибели людей от бешенства в этом регионе также были 
собаки [16]. Согласно I.V. Kuzmin и соавт. [40], отличие 
этой группы вирусов от других филогенетических вет-
вей, описанных ранее для различных территорий Евро-
пы и Ближнего Востока [30, 33, 34, 36], достоверно под-
держивается высоким значением bootstrap (100%). Этой 
молекуляроно-генетической группе С соответствовали 
антигенные варианты 2 и 8 (см. таблицу).

Группа D объединяла вирусы, выделенные в центре 
европейской части России (Брянская, Тульская обла-
сти). В европейском кластере, выделенном Н. Bourhy и 
соавт. [30], она характеризовалась некоторой самостоя-
тельностью и имела ограниченную bootstrap-поддержку 
(52%). Филогенетически данная группа вирусов занима-
ла промежуточное положение между вирусами группы 
С и кластером европейских вариантов вируса бешенства 
[40]. В последние десятилетия эта территория нозоареа-
ла вируса бешенства наиболее неблагополучна по за-
болеваемости людей. Циркуляцию вирусов здесь под-
держивают лисица и енотовидная собака. Молекулярно-
генетической группе D соответствовали антигенные 
варианты 1 и 2.

этим они отмечали повсеместное наложение ареалов от-
дельных антигенных вариантов вируса бешенства друг 
на друга. Было обнаружено, что в пределах одной терри-
тории могут циркулировать одновременно несколько ва-
риантов вируса, один из которых преобладает, а другие 
встречаются в единичных количествах. Было  высказано 
предположение, что существенное значение в формиро-
вании ареалов этих вариантов принадлежит географиче-
ским барьерам, в качестве которых в условиях России 
могут выступать горные массивы и обширные террито-
рии с низкой плотностью популяций основных хозяев 
вируса (например, таежные массивы).

А.Е. Метлин [14] для изучения антигенных характе-
ристик полевых изолятов вируса бешенства серотипа 1, 
циркулирующего на территории европейской части Рос-
сии, использовал панель моноклональных антител, по-
лученную в Центре вирусных болезней животных (Тю-
бинген, Германия) [32, 49]. Использование этой панели 
позволило идентифицировать арктический антигенный 
вариант вируса бешенства [49], европейский лисий ва-
риант и его восточно-европейский субвариант [32], а 
также аттенуированные штаммы вируса бешенства, ис-
пользуемые для оральной иммунизации.

По данным А.Е. Метлина [14], на территории европей-
ской части России были выделены 5 вариантов серотипа 
1 (рис. 2). Изоляты варианта 1 соответствовали вирусам, 
циркулирующим в северо-западных районах России и 
имеющих положительную реакцию с МКА Р-41 (анало-
гично вариантам 3, 4, 5 в исследованиях А.Д. Ботвинки-
на и соавт. [8].

Однако, как было указано ранее, изоляты, положи-
тельно реагирующие с Р-41, А.Е. Метлиным [14] были 
впервые выявлены в Центральном (Тверская область) и 
Центрально-Черноземном районах (Курская область). В 
Орловской, Курской, Белгородской, Воронежской, Вла-
димирской, Тверской областях циркулируют штаммы, 
соответствующие европейскому лисьему антигенному 
варианту (обозначен по А.Е. Метлину [14] как вари-
ант 3), а в Рязанской, Владимирской и Тверской – его 
восточно-европейскому антигенному субварианту (по 
А.Е. Метлину [14] обозначен как вариант 4). Эти вирусы 
были описаны ранее  для территорий Европы [32]. Еще 
2 варианта, отличных от вариантов 3 и 4, были установ-
лены для территорий Эстонии и Тверской области и обо-
значены как 2 и 5 соответственно (см. рис. 2).

Новым методическим уровнем изучения вируса бе-
шенства в России стало использование методов молеку-
лярного типирования полной последовательности гена 
нуклеопротеина (гена N). К 2003 г. на территории России 
была установлена циркуляция 5 филогенетических групп 
вируса бешенства [40] (рис. 3). Эти группы образовывали 
два крупных филогенетических кластера (рис.4). Один из 
них (кластер I) объединял собственно арктические изо-
ляты из Евразии и Северной Америки (группа А согласно 

Сравнение молекулярно-генетических и антигенных вариантов вируса 
бешенства (по A.D. Botvinkin и др. [27])

Регионы России, в пределах 
которых распространены 

различные филогенетические 
группы вируса бешенства

Антигенные варианты вируса бешенства

1 2 3 4 5 6 7 8 9

Северо-Восток (A) + +
Юго-Восток (B) + +
Юг (C) + +

Запад (D) + +
Северо-Запад (E) +

П р и м е ч а н и е .  * Буквы в скобках – генетические группы (по Kuzmin и 
соавт., 2004).
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От людей, погибших от бешенства, чаще всего выде-
ляли вирусы групп С и D.

Группа Е состояла из вирусов, выделенных в регио-
нах северо-запада России (Псковская, Ленинградская 
области). Она являлась аналогом описанной ранее для 
Северо-Восточной Европы группы NEE (North-Eastern 
Europe) [30]. Изоляты из Эстонии, Финляндии и северо-
запада России реагировали с МКА Р-41 [38] и соответ-

ствовали антигенному варианту 4. Бешенство лисиц 
было известно здесь с середины ХХ века [19]. Вирусы 
группы Е выделялись и от людей.

A.E. Metlin и соавт. [47] занимались дополнительным 
изучением генетического полиморфизма вирусов бе-
шенства, изолированных на территории России, по ге-
нам нуклеопротеина, гликопротеина и некодирующего 
Ψ-региона, расположенного между генами G и L (рис. 
5). Были исследованы изоляты с территории Европы, а 
также из не исследованных ранее регионов России. По-
лученные данные существенно расширили представ-
ления об ареалах распространения филогенетических 
групп вируса бешенства, установленных I.V. Kuzmin и 
соавт. [40]. Кроме известных 5 филогенетических групп 
вируса бешенства, A.E. Metlin и соавт. [47] установи-
ли, что на территории Северного Кавказа распростра-
нены вирусы, которые формируют отдельную группу 
с bootstrap-поддержкой 97%. Эта группа была названа 
авторами группой кавказских вирусов. Остальные изо-
ляты, исследованные A.E. Metlin и соавт. [47], соответ-
ствовали группам С, D, E, установленным I.V. Kuzmin и 
соавт. [40].

Обобщая данные молекулярно-генетических иссле-
дований вирусов бешенства, полученные I.V. Kuzmin 
и соавт. [40] и A.E. Metlin и соавт. [47], отмечаем, что 
группа вирусов, циркулирующих на северо-западе Рос-
сии  (Ленинградская, Псковская области), соответствую-
щая группе Е и ранее названная I.V. Kuzmin и соавт. [40] 
северо-западной (по ареалу распространения в пределах 
России) [27, 40] входит в группу вирусов, описанную 
ранее Н. Bourhy и соавт. [30] для территорий Эстонии, 
Финляндии, Литвы, Словакии, Польши и названную им и 
северо-восточно-европейской (NEE). A.E. Metlin и соавт. 
[47] обозначил эту общую группу вирусов, распростра-
ненных на севере Восточной Европы (в том числе на 
территории северо-западной части России), как северо-
европейскую. По нашему мнению, эту группу вирусов 
бешенства (в том числе вирусы с территории России) 
правильнее обозначать северо-восточно-европейской 
группой вирусов по Н. Bourhy и соавт. [30], так как аре-
ал распространения ее представителей приходится на 
северные территории Восточной Европы, включая Рос-
сию. Филогенетически эта группа связана с другими 
группами европейских вирусов: восточно-европейской, 
западно-европейской, центрально-европейской [27, 47]. 
Молекулярно-генетическими методами было показано 
распространение ареала северо-восточно-европейской 
группы вирусов в центральные районы России (Брянская 
область) [47] (рис. 5).

Вирусы с территорий Пензенской, Воронежской, 
Нижегородской, Новосибирской областей, Респу-
блики Башкортостан, по результатам молекулярно-
генетических исследований, проведенных A.E. Metlin 
и соавт. [47], соответствовали группе степных виру-
сов, выявленной I.V. Kuzmin и соавт. [40] (группа С), 
и были обозначены им как паневразийская группа ви-
русов. Однако на территории Евразии циркулируют и 
другие филогенетические группы вируса бешенства, в 
частности на Дальнем Востоке и в Восточной Сибири 
подгруппа арктически подобных вирусов, выявленная 
в ходе молекулярно-генетических исследований I.V. 
Kuzmin и соавт. [40] и обозначенная им как группа В.  
В ходе последующих молекулярно-генетических ис-
следований эта подгруппа совместно с вирусами с 
территории Кореи была переобозначена I.V. Kuzmin и 
соавт. [44] как Arctic-like-2. Аналогичные арктически 
подобные вирусы были выявлены B. Boldbaatar и со-
авт. [25] в Монголии. Подгруппа арктически подобных 
вирусов Arctic-like-1 была описана I.V. Kuzmin и соавт. 
[44] для Индии. Согласно молекулярно-генетическому 

Рис. 4. Филогенетическое древо, полученное NJ методом для 74 
изолятов вируса бешенства на основании полного гена N (1350 

нуклеотидов) (по [40]).
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анализу, проведенному B. Tao и соавт. [53], 
на территории Китая распространены ви-
русы бешенства космополитной группы, 
арктически-подобной, а на юге Китая 
– вирусы бешенства, относящиеся к от-
дельной группе вирусов, циркулирующих 
среди собак Азии. Группа азиатских виру-
сов, циркулирующих в популяциях собак, 
отличается от всех вышеперечисленных. 
Она формирует отдельный монофилети-
ческий кластер поддерживаемый высо-
ким значением bootstrap (100%) [53]. От-
дельными подгруппами филогенетически 
родственных вирусов, распространенных 
на территории европейской части России, 
являются и группы D и E [40]. Ввиду это-
го, по нашему мнению, обширную группу 
вирусов бешенства, распространенных на 
территориях степи и лесостепи различных 
субъектов РФ, правильнее обозначать как 
группу степных вирусов (steppe-type), ана-
логично тому, как указано в работах A.D. 
Botvinkin и соавт. [28] и B. Boldbaatar и со-
авт. [25]. Это отдельная самостоятельная 
группа филогенетически близкородствен-
ных вирусов со значением bootstrap 100%. 
На материалах 2008 г. нами было установ-
лено расширение ареала этой группы ви-
русов на юг Восточной Сибири [17], где 
с 2002–2003 гг. впервые активизировался 
природный очаг бешенства, связанный с 
лисицей [16–18, 24]. Еще восточнее – на 
территории Бурятии – возбудители данной 
группы были обнаружены в 2011 г. после 
30 лет эпизоотического благополучия [1].

Вирусы, соответствующие группе D [40], 
были дополнительно обнаружены A.E. Met-
lin и соавт. [47] на территориях Тверской, 
Московской, Рязанской, Владимирской об-
ластей и обозначены ими как центрально-
российская группа лиссавирусов (см. рис. 
5). Очевидно в европейской части России 
распространение этой группы вирусов со-
ответствует территории произрастания 
смешанных и широколиственных лесов. 
Группа также включает изолят из Венгрии 
и филогенетически связана с другими ев-
ропейскими вирусами, циркулирующими в 
Европе [30]: Польше, Германии, Франции, 
Бельгии, Чехии, Словакии, Боснии, Слове-
нии, Югославии, Албании, Венгрии. Однако 
обособленность данной группы вирусов от 
других поддерживается высоким значением 
bootstrap-поддержки (98–100%) [40, 47].

Cеверо-восточно-европейские, централь-
но-российские, степные, а также другие 
группы европейских вирусов филогенети-
чески тесно связаны между собой в общий 
кластер. Отдельно от него в Краснодарском 
крае, кроме группы степных вирусов, A.E. 
Metlin и соавт. [47] описали циркуляцию 
группы кавказских вирусов, филогенети-
чески близкородственной северо-восточно-
иранским, выделенным от собак и крупного 
рогатого скота. Вероятно, эти вирусы связа-
ны с антропоургическими очагами, поддер-
живаемыми в Предкавказье собаками [16].

В глобальном масштабе группа кавказских 
вирусов вместе с группами, указанными вы-
ше, а также представителями с территорий 

Рис. 5. Филогенетическое древо, полученное ME-методом для 69 изолятов 
вируса бешенства на основании фрагмента гена N (384 нуклеотидов) (по [47]).
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Америки, Африки, Ирана, Израиля, Европы соответству-
ют единой группе широко распространенных родствен-
ных вирусов - космополитов [48].

Н. Bourhy и соавт. [31] при изучении вопросов распро-
странения бешенства в популяциях собак в глобальном 
масштабе показали, что вирусы, циркулирующие в по-
пуляциях наземных диких и домашних хищников на тер-
ритории России, соответствуют обширной филогенети-
ческой группе вирусов космополитов. Ее представители 
также распространены на территориях Европы, Ближнего 
Востока, Ирана, Казахстана, Америки, Африки. Вирусы, 
образующие космополитную группу, циркулируют на раз-
ных географических территориях. Очевидно, они также 
распространены на территории Монголии [1, 17, 25, 28].

Заключение
Таким образом, на территории России в популяциях 

наземных млекопитающих циркулируют две основные 
группы вирусов бешенства. Первая – это группа аркти-
ческих вирусов, в которой выделяются две подгруппы 
– собственно арктических А и арктически-подобных В 
[40]. Группа описана I.V. Kuzmin и соавт. [40, 44] и A.D. 
Botvinkin и соавт. [27].

Вторая группа – широко распространенные вирусы-
космополиты, описанные H. Bourhy и соавт. [31]. На 
территории России эта группа представлена четырьмя 
подгруппами.

Первая подгруппа вирусов космополитов – степные 
вирусы (C), описанные для территории степи и лесосте-
пи России и Казахстана I.V. Kuzmin и соавт. [40], A.D. 
Botvinkin и соавт. [27], A.E. Metlin и соавт. [47], Е.М. По-
лещук и соавт. [17], а также для территории Монголии 
A.D. Botvinkin и соавт. [28] и B. Boldbaatar и соавт. [25].

Вторая подгруппа вирусов-космополитов на террито-
рии России – это центрально-россиийские вирусы (D), 
описанные I.V. Kuzmin и соавт. [40], A.D. Botvinkin и со-
авт. [27] и A.E. Metlin и соавт. [47] для ряда территорий 
Центральной России.

Третья подгруппа – северо-восточно-европейские ви-
русы (E), которые описаны H. Bourhy и соавт. [30] для 
Северо-Восточной Европы, I.V. Kuzmin и соавт. [40], 
A.D. Botvinkin и соавт. [27] и A.E. Metlin и соавт. [47] для 
Северо-Восточной Европы, в том числе северо-западной 
части России.

Четвертая подгруппа – кавказские вирусы (выделена 
A.E. Metlin и соавт. [47]). Подгруппа объединяет пред-
ставителей, распространенных в северной и северо-
восточной части Ирана, Грузии, южной части Крас-
нодарского края на территории вдоль Черноморского 
побережья Кавказа. Они описаны S.A. Nadin-Davis 
и соавт. [48], I.V. Kuzmin и соавт. [40], A.E. Metlin и 
соавт. [47]. Согласно эпидемиологическим и эпизоо-
тологическим данным, в Закавказье основное значе-
ние придается очагам городского типа, а на Северном 
Кавказе бешенство широко распространено среди ли-
сиц [19, 20]. Отсутствие группы степных вирусов (C) 
на территории к югу от Большого Кавказского хребта 
косвенно свидетельствует о том, что эти горы явля-
ются естественным барьером, разделяющим области 
циркуляции различных популяций вируса (I.V. Kuz-
min и соавт. [40]).

Все описанные филогенетические подгруппы вирусов 
бешенства соответствовали определенным географиче-
ским территориям. Связь с каким-либо одним специфи-
ческим хозяином генетическое подтверждение не полу-
чила. В пределах области распространения генетической 
подгруппы вирусов ее представители были выделены от 
разных видов домашних и диких животных. Вирусы бе-
шенства всех представленных выше подгрупп выделяли 
также от человека.
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