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Введение
Возникающие время от времени вспышки инфекци-

онных заболеваний, вызываемых вирусами, обуслов-
ливают необходимость исследований, направленных 
на поиск очагов таких заболеваний и оценку опасно-
сти появления новых вирусных эпидемий. Так, изу-
чение вируса SARS-CoV-2 ‒ возбудителя COVID-19 ‒ 
и путей его передачи человеку выявило важную роль 
летучих мышей как природных резервуаров потен-
циально опасных вирусов. Помимо этого, летучие 
мыши являются источником многих видов лиссави-
русов, масштабы распространения, которых, высокая 
патогенность и практически абсолютная летальность 
определяют их актуальность и первостепенную зна-
чимость для изучения.

В представленном обзоре литературы основное 
внимание сосредоточено на фауне рукокрылых и по-
тенциале вирусоносительства у некоторых предста-
вителей этого отряда в Западной Сибири и на юге ев-
ропейской части России. Эти географические районы 
представляют особый интерес для изучения циркуля-
ции лисса- и коронавирусов по нескольким причинам. 
Во-первых, оба региона отличаются значительным 
биоразнообразием и наличием различных экосистем 
и биотопов. Во-вторых, географическое отдаление 
этих территорий дает возможность провести сравни-
тельный анализ вирусов, циркулирующих в разных 
климатических и экологических условиях. Также 
отдельно следует упомянуть о близости Сибирского 
федерального округа к Китаю, где в силу различных 
причин могут возникать очаги новых вирусных ин-
фекций. В-третьих, анализируемые регионы характе-
ризуются высокой плотностью населения и активной 
антропогенной деятельностью, что создает условия 
для взаимодействия между людьми и дикими живот-
ными и потенциально увеличивает риск межвидовой 
передачи вирусов.

В настоящее время у представителей отряда руко-
крылых (Chiroptera) изолированы или выявлены мо-
лекулярно-генетическими методами РНК- и ДНК-со-
держащие вирусы позвоночных, относящиеся 
к 35 семействам [1]. У видов рукокрылых частота 
встречаемости вирусных РНК/ДНК в организмах жи-
вотных различается и зависит как от вируса и его 
хозяина (переносчика), так и географического рас-
пространения [1, 2]. Бо́льшая часть идентифици-
рованных у рукокрылых вирусов не связана с забо-

леваниями людей, вместе с тем для этих животных 
установлены носительство и передача вирусов, пато-
генных для человека (вирус бешенства, вирус Нипах, 
вирус Марбург и др.). В частности, в России доказа-
но 4 летальных случая лиссавирусной инфекции в пе-
риод 1977–2007 гг. после контакта с гладконосыми 
летучими мышами (г. Луганск – 2 случая; Белгород-
ская область – 1 случай; Приморский край – 1 слу-
чай) и 3 новых случая в период 2019–2021 гг. на тер-
риториях Дальнего Востока [3]. Таким образом, при 
оценке эпидемиологической значимости рукокрылых 
следует учитывать совокупность факторов: видовое 
разнообразие, численность, экологические условия 
и поведение, ассоциации с известными вирусами. 

Согласно информации, приведенной в междуна-
родной базе данных Higher Taxonomy (https://www.
mammaldiversity.org/taxa.html), в настоящее время на 
территории России зарегистрированы 52 вида руко-
крылых. Семейство гладконосых (Vespertilionidae) 
составляет бόльшую часть хироптерофауны России 
и включает 18 видов ночниц (Myotis), по 5 видов уша-
нов (Plecotus) и нетопырей (Pipistrellus), по 4 вида 
вечерниц (Nyctalus) и кожанов (Eptesicus), 3 вида ши-
рокоушек (Barbastella) и по 2 вида кожановидных не-
топырей (Hypsugo), трубконосов (Murina) и двухцвет-
ных кожанов (Vespertilio). Гладконосые летучие мыши 
встречаются на всей территории России – от отдель-
ных районов тундры на севере [4] до субтропических 
районов на юге [5], от балтийского побережья на запа-
де [6] и до Дальнего Востока [7–9]. Вышеперечислен-
ное обусловливает значительный исследовательский 
интерес именно к этому семейству летучих мышей как 
к наиболее активно контактирующему с человеческой 
популяцией посредством селения вблизи человеческих 
жилищ, зимовки на чердаках и в подвалах.

Рукокрылые других семейств представлены 4 вида-
ми подковоносов (Rhinolophus), 2 видами длиннокры-
лов (Miniopterus) и 1 видом складчатогубов (Tadarida). 
Представители 4 видов подковоносов, обыкновенный 
длиннокрыл (M. schreibersii) и широкоухий складча-
тогуб (T. teniotis) встречаются в некоторых районах 
юга Европейской части России – на Кавказе и При-
черноморье [5, 10], ареал восточного длиннокрыла 
(M. fuliginosus) в России ограничен югом Приморско-
го края [7].

Видовое разнообразие отряда Chiroptera зависит 
от совокупности факторов, основными из которых яв-
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ляются наличие благоприятных экологических усло-
вий и доступность кормовой базы. Вследствие этого 
наибольшее число видов характерно для экваториаль-
ных, тропических и субтропических широт, с посте-
пенным снижением к северу в Северном полушарии 
и к югу в Южном [11]. Ростовская и Новосибирская 
области, исследуемые как территории риска в пред-
ставленном анализе научной литературы, располага-
ются в пределах умеренного климатического пояса 
Северной Евразии, но существенно отличаются меж-
ду собой по средним годовым температурам, ланд-
шафтному разнообразию и степени антропогенной 
трансформации естественных биоценозов. Изучение 
вирусов рукокрылых, циркулирующих в этих двух 
удаленных друг от друга регионах, может дать пред-
ставление о характере генетического разнообразия 
и предположительных границах распространения от-
дельных видов или генетических вариантов вирусов. 
Хироптерофауна и вирусы рукокрылых именно этих 
регионов совместно формируют единый виромный 
ландшафт, представленный на Евразийском конти-
ненте, в котором значительное место занимают виру-
сы, циркулирующие среди представителей семейства 
гладконосых летучих мышей.

Целью настоящей работы является сравнительный 
анализ потенциала вирусоносительства в отношении 
лисса- и коронавирусов в популяциях гладконосых 
летучих мышей двух отдаленных регионов Россий-
ской Федерации. Полученная информация о взаимо-
связи фауны рукокрылых и видовой восприимчиво-
сти к потенциально опасным для человека вирусам 
может быть использована для прогнозирования эпи-
демиологических рисков в системе мониторинга не-
которых ассоциированных с рукокрылыми вирусных 
инфекций.

Характеристика лиссавирусов и коронавирусов, 
циркулирующих среди представителей семейства 

Vespertilionidae
Лиссавирусы (Rhabdoviridae: Lyssavirus). Лис-

савирусы являются одним из 13 родов семейства 
рабдовирусов. Геном лиссавирусов представлен од-
ноцепочечной линейной отрицательной РНК дли-
ной около 11,9–12,3 т.п.н. Вирионы состоят из двух 
структурных единиц. Длина вирионов составляет 
от 130 до 380 нм. Генетическая структура лиссавиру-
сов консервативна и представлена 5 генами структур-
ных белков. Это 3’– N (нуклеопротеин) – P (фосфо-
протеин, кофактор репликации РНК) – M (матрикс-
ный белок) – G (поверхностный гликопротеин) – L 
(вирусные РНК-полимеразы) –5’ [4]. 

Лиссавирусы – нейротропные патогены, вызыва-
ющие острый прогрессирующий энцефаломиелит. 
Чувствительность ко всем представителям рода всех 
млекопитающих обусловлена общностью патогене-
за – взаимодействием с никотиновым ацетилхолино-
вым рецептором нервного окончания, являющегося 
универсальным медиатором передачи нервных им-
пульсов в синаптических соединениях [5]. Передача 
инфекции происходит по эпизоотическим цепям век-

торного типа, возникающим при травматизирующих 
контактах с больным животным-источником. В ре-
зультате заражения возбудитель проникает в мотор-
ные или сенсорные нейроны и центростремительно 
распространяется по центральной нервной системе, 
используя ретроградный аксональный транспорт 
по нейронным связям [11, 12].

В естественной среде лиссавирусы связаны с кон-
кретными животными-резервуарами, преимущественно 
с хищниками и летучими мышами, в рамках паразитар-
ных систем двух архетипов – наземной и воздушно-на-
земной. Основными хозяевами лиссавирусов в фило-
генетическом отношении их естественно-историче-
ского происхождения являются представители отряда 
рукокрылых. Хищники (отряд Carnivora) поддерживают 
циркуляцию только вируса бешенства (RABV). С руко-
крылыми умеренного пояса Евразии связаны следую-
щие лиссавирусы: European bat 1 lyssavirus – EBLV-1 
(Lyssavirus hamburg согласно современной класси-
фикации ICTV), European bat 2 lyssavirus – EBLV-2 
(L. helsinki), Aravan lyssavirus – ARALV (L. aravan), 
Khujand lyssavirus – KHULV (L. khujand), West Caucasian 
bat lyssavirus – WCBLV (L. caucasicus), Irkut lyssavirus – 
IRKLV (L. irkut), Bokeloh bat lyssavirus – BBLV 
(L. bokeloh), Lleida bat lyssavirus – LLEBLV (L. lleida) 
и Kotalahti bat lyssavirus – KBLV (L. kotalahti). Как пра-
вило, распространение конкретных лиссавирусов ви-
доспецифично, но не исключает их передачи другим 
видам в общих колониях или случайным хозяевам – до-
машним животным или человеку [12].

Коронавирусы (Coronaviridae: Alphacoronavirus, 
Betacoronavirus). Семейство Coronaviridae представ-
ляет собой монофилетический кластер в порядке 
Nidovirales. Это оболочечные плюс-РНК-вирусы, ко-
торые поражают позвоночных 3 классов: млекопита-
ющих (корона- и торовирусы), птиц (коронавирусы) 
и рыб (бафинивирусы). Вирионы могут быть сфери-
ческими, диаметром от 120 до 160 нм (Coronavirinae), 
палочковидными, размером от 170 до 200 × 75–88 нм 
(Bafinivirus), или представлять собой смесь этих двух 
форм. При этом палочковидные частицы характерно 
изогнуты в форме полумесяца (Torovirus) [13]. Части-
цы обычно имеют крупные выступы на поверхности 
в виде булавы или лепестков («пепломеры» или «ши-
пы»). Нуклеокапсиды обладают спиралевидной фор-
мой и могут быть отделены от вирусной частицы при 
обработке детергентами. В то время как у коронави-
руса структура нуклеокапсида неплотная, у торовиру-
сов она имеет характерную трубчатую форму [14].

По размеру генома и генетической сложности ко-
ронавирусы являются самыми крупными РНК-виру-
сами, обнаруженными на данный момент. По этим 
характеристикам с ними могут сравниться только 
окавирусы – крупные нидовирусы беспозвоночных 
из семейства Roniviridae. Механизм репликации 
подробно изучен только для коронавирусов. Однако 
наличие очевидно ограниченных данных по торо- 
и бафинивирусам позволяет сделать предположение 
о наличии у них схожих биологических характери-
стик. Вирионы этих вирусов прикрепляются к специ-
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альным рецепторам на поверхности клетки-хозяи-
на с помощью шипов и высвобождают свой геном 
в клетку-мишень через слияние вирусной оболочки 
с плазматической мембраной и/или ограничительной 
мембраной эндоцитарного везикула [13].

Изучение рукокрылых как возможных переносчи-
ков коронавирусов началось после возникновения 
случаев атипичной пневмонии в 2002–2004 гг. [15], 
и было интенсифицировано после обнаружения 
W. Li и соавт. у представителей рода Rhinolophus 
(R. pearsoni, R. pussilus, R. macrotis) в Китае РНК 
коронавируса, генетически близкого к возбудителю 
атипичной пневмонии SARS-CoV [16]. Позже не-
сколькими группами исследователей было показано, 
что маркеры различных коронавирусов (РНК, специ-
фические антитела) у рукокрылых встречаются в Се-
верной и Южной Америке, Европе и Африке [17–20]. 
После вспышки ближневосточного респираторного 
синдрома в 2012–2015 гг., вызванной коронавирусом 
MERS-CoV и охватившей несколько стран мира, РНК 
генетически близких к нему коронавирусов была об-
наружена у рукокрылых в Африке и Европе [21, 22]. 
Родственный возбудителю COVID-19, SARS-CoV-
2-подобный вирус был идентифицирован у R. affinis 

в Китае за несколько лет до пандемии новой корона-
вирусной инфекции [23]. Обнаружение у рукокрылых 
генетического материала коронавирусов, родствен-
ных возбудителям тяжелых заболеваний человека 
(SARS-CoV, MERS-CoV, SARS-CoV-2), дало основа-
ние рассматривать отдельные виды этих животных 
в качестве потенциальных хозяев предшественников 
высокопатогенных коронавирусов человека.

Физико-географическая характеристика  
анализируемых регионов

Юг европейской части России. Административ-
ным центром Южного федерального округа является 
Ростовская область (далее – РО), которая располо-
жена между 50º14’ – 45º51’ с.ш. и 38º14’ – 44º20’ в.д.  
(рисунок), в бассейне Нижнего Дона, включает в себя 
юго-запад Русской равнины и северо-западную часть 
Предкавказья. На крайнем юго-западе омывается во-
дами Таганрогского залива Азовского моря, на вос-
токе – Цимлянским водохранилищем. На территории 
РО распространены три зональных типа природных 
ландшафтов: степной, сухостепной и полупустынный, 
которые сменяют друг друга с запада на восток. Степ-
ной тип ландшафтов занимает почти всю территорию 

Рисунок. Географическое положение анализируемых регионов на карте Евразии, их административные центры. 
Оранжевая рамка – Ростовская область, светло-голубая рамка – Новосибирская область.

Figure. Geographical location of the analyzed regions on the map of Eurasia, and their administrative centers. 
Orange frame – Rostov region, light blue frame – Novosibirsk region.
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области, кроме ее юго-восточной части. Сухостепной 
тип ландшафтов занимает восточную часть Доно-Чир-
ского междуречья и среднюю часть Сало-Манычской 
равнины, простираясь на запад по долине р. Маныч. 
Полупустынный тип ландшафтов приурочен к скло-
нам и надпойменным террасам рек восточной окраины 
Сало-Манычской равнины [12].

Рельеф в основном равнинный. На западе – восточ-
ные отроги Донецкого кряжа, на севере – Донская гря-
да, на юго-востоке – пологие отроги возвышенности 
Ергени, на юге – Кумо-Манычская впадина. Поверх-
ность области пересечена долинами рек, оврагами 
и балками. Основная река – Дон с притоками. Леси-
стость – 2,5% [13]. Также широкое распространение 
получили искусственные (антропогенные) формы ре-
льефа, особенно на орошаемых землях. Это постоян-
ные и временные оросительные каналы, терриконы, 
курганы. Согласно данным портала Köppen-Geiger 
Climate Classification Map (https://www.koppen-map.
com/), климат большей части РО классифицируется 
как Dfa (холодный континентальный, без сухого сезо-
на, жаркое лето), в северных районах области климат 
относится к типу Dfb (холодный континентальный, 
без сухого сезона, теплое лето). 

Западная Сибирь. Новосибирская область (далее – 
НСО) как наиболее характерная в климато-географи-
ческом отношении территория Сибирского федераль-
ного округа расположена между 57º14’ – 53º17’ с.ш. 
и 75º05’ – 85º07’ в.д. (рисунок), на стыке Алтае-Саян-
ской горной страны и Западно-Сибирской равнины, 
граница между которыми проходит приблизительно 
по р. Обь. Долина р. Оби разделяет ее территорию 
на две неравные части. Левобережная часть, состав-
ляющая около 80% территории, расположена на об-
ширной равнине Обь-Иртышского междуречья (Ва-
сюганская равнина, Барабинская и Кулундинская низ-
менности). Пологосклонные возвышенности здесь 
чередуются с обширными низменностями, слабо рас-
члененными негустой сетью широких плоскодонных 
и неглубоких долин с медленно текущими реками. 
В рельефе присутствуют гривы и межгривные по-
нижения, вытянутые с северо-востока на юго-запад, 
протяженностью в десятки километров. В понижени-
ях – болота и озера. Главная река – Обь. НСО распо-
ложена в зонах южной тайги, смешанных лесов и ле-
состепи, лесистость – 26% [24]. На севере области 
находится южная часть Васюганской равнины – водо-
раздел между притоками Иртыша и Оби, южная часть 
самой обширной в мире системы западносибирских 
верховых болот. Западная и центральная часть обла-
сти занята Барабинской низменностью с характерным 
гривным рельефом, многочисленными бессточными 
озерами и низинными болотами. Для юго-западной 
и южной частей НСО (Кулундинская равнина) харак-
терно сочетание долин и замкнутых котловин, широ-
ко распространены озера с сильно минерализованной 
водой. Правобережная (восточная) часть НСО ха-
рактеризуется более расчлененным и возвышенным 
рельефом. Здесь начинаются отроги Салаирского 
кряжа – системы пологих холмов-увалов, покрытых 

лесом, изрезанных глубокими руслами многочислен-
ных мелких рек и ручьев [25]. Климат большей части 
НСО относится к типу Dfb (холодный континенталь-
ный, без сухого сезона, теплое лето). В северных рай-
онах области (зона подтаежных лесов) тип климата 
Dfc (холодный континентальный, без сухого сезона, 
холодное лето), на юго-западе, в степях Кулундин-
ской равнины климат ряда районов классифициро-
ван как BSk (сухой степной холодный) (https://www.
koppen-map.com/). 

Таким образом, Западная Сибирь и юг европейской 
части России располагаются в пределах умеренного 
климатического пояса Северной Евразии, но суще-
ственно отличаются между собой по средним годо-
вым температурам, ландшафтному разнообразию 
и степенью антропогенной трансформации есте-
ственных биоценозов. Эти отличия, в свою очередь, 
будут оказывать влияние на фауну рукокрылых в этих 
регионах.

Фауна рукокрылых Западной Сибири  
и юга европейской части России

Юг европейской части России. По состоянию 
на 2013 г. на юге европейской части России было 
документировано 15 видов рукокрылых, относя-
щихся к семейству гладконосых [4, 7], что составля-
ет 33% от видов гладконосых летучих мышей из фа-
уны России. К оседлым видам относятся все ночни-
цы (Myotis daubentonii, M. mystacinus, M. dasycneme, 
M. aurascens), нетопырь Куля (Pipistrellus kuhlii), 
поздний кожан (Eptesicus serotinus) и бурый ушан 
(Plecotus auritus) [4]. В период с мая по сентябрь 
в разные годы на территории РО регистрировались 
выводковые колонии лесных нетопырей (P. nathusii), 
нетопырей-карликов (P. pipistrellus), двухцветных ко-
жанов (Vespertilio murinus), рыжих вечерниц (Nyctalus 
noctula), а также взрослые особи малого нетопыря 
(P. pygmaeus), северного кожанка (E. nilssonii), малой 
(N. leisleri) и гигантской (N. lasiopterus) вечерниц при 
сезонных миграциях [4].

Ландшафтное распределение рукокрылых в Юж-
ном федеральном округе неоднородно вследствие 
наличия (отсутствия) подходящих мест для дневных 
убежищ, размножения и зимовки (дупла деревьев, 
естественные и искусственные пещеры, жилые и хо-
зяйственные помещения) и кормовой базы (времен-
ные и постоянные пресные водоемы, где происходит 
выплод насекомых). Наибольшая частота встречаемо-
сти в период активности наблюдается в степной зо-
не, где были отмечены представители всех 15 видов 
рукокрылых [7], наиболее многочисленными из ко-
торых являются малая и прудовая ночницы, рыжая 
вечерница, нетопырь Куля, нетопырь-карлик и малый 
нетопырь. Высокая численность и видовое разноо-
бразие летучих мышей в этой зоне связано с наличием 
естественных лесов (лесистость в зоне 12%) и засе-
ленностью людьми (наличие жилых и хозяйственных 
построек). В сухостепной зоне встречаются нето-
пырь Куля, нетопырь-карлик, двухцветный и поздний 
кожаны, рыжая вечерница, численность животных 
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при этом ниже, чем в степной зоне. В полупустын-
ной зоне, наименее благоприятной для рукокрылых, 
описаны немногочисленные встречи нетопыря Куля 
и позднего кожана [7]. Из 15 видов летучих мышей 
в РО в искусственных сооружениях, включая жилье 
человека, регистрировались представители 12 видов 
(исключение – малая и гигантская вечерницы, степ-
ная ночница) [7]. К синантропным видам относятся 
нетопырь Куля и двухцветный кожан [4].

Опубликованные данные о зимовках летучих мы-
шей на территориях юга европейской части России 
отрывочны. Достоверно известно о зимовках рыжей 
вечерницы [26] и нетопыря Куля [27], последний 
предпочитает зимовать исключительно в построй-
ках человека и может выходить из состояния спячки 
во время оттепелей. S.V. Gazaryan и соавт. со ссыл-
кой на более ранние исследования сообщают о зим-
них находках на территории РО прудовой, водяной 
(M. daubentonii) и усатой (M. mystacinus) ночниц, 
позднего кожана и бурого ушана [6]. 

Западная Сибирь. Хироптерофауна Сибири насчи-
тывает 10 видов гладконосых летучих мышей (око-
ло 22% от видов Vespertilionidae в России). Инфор-
мация по видовому составу рукокрылых в Западной 
Сибири составлена главным образом на основании 
данных IUCN Red List of Threatened Species (www.
iucnredlist.org) вследствие крайне отрывочных сведе-
ний в научной литературе. Основные данные о видовом 
составе касаются мест зимовок рукокрылых в пеще-
рах Салаирского кряжа. A.D. Botvinkin и соавт. приво-
дят данные о наличии в четырех пещерах Салаирско-
го кряжа, находящихся в пределах НСО, 5 видов ноч-
ниц – прудовой (M. dasycneme), восточной (M. petax), 
сибирской (M. sibirica), Иконникова (M. ikonnikovi) 
и длиннохвостой (M. longicaudatus); сибирского 
трубконоса (M. hilgendorfi) и сибирского ушана (P. 
ognevi) за период наблюдения с 1978 по 2009 г. [7]. 
Присутствие прудовой, восточной, сибирской ночниц 
и сибирского ушана отмечалось в пещерах в разные 
сезоны года, а ночницы Иконникова, длиннохвосто-
го и сибирского трубконоса – только в зимнее время. 
Количество зверьков в пещерах может варьировать 
в зависимости от разных факторов – года наблю-
дения, сезона, размеров пещер. Наиболее крупная 
зимовочная колония летучих мышей находится 
в Барсуковской пещере (54°22′14′′ с.ш. 83°57′42′′ в.д.) 
и может насчитывать до нескольких сотен зимующих 
животных [7]. Данные по видовому распределению 
рукокрылых и периоду активности в степной, лесо-
степной и лесной зонах НСО в доступной литературе 
отсутствуют. Ареал рыжей вечерницы в НСО, соглас-
но www.iucnredlist.org, находится в южных, юго-вос-
точных и восточных районах, животные встречаются 
только в летний период. Вся территория НСО нахо-
дится в пределах ареалов двухцветного кожана и се-
верного кожанка (www.iucnredlist.org). Относительно 
последнего A.D. Botvinkin и соавт. была описана на-
ходка взрослой самки у входа в Барсуковскую пещеру 
в апреле 1981 г. [7]. К оседлым видам можно отнести 
прудовую, восточную и сибирскую ночниц, сибир-

ского ушана. Официальной статистики по видовому 
составу летучих мышей, залетающих в летний пери-
од в жилые помещения или зимующих в них в насе-
ленных пунктах Сибирского федерального округа, 
нет. Можно предполагать, что в летний период двух-
цветный кожан, являющийся синантропным видом 
в разных частях ареала [7], также использует жилые 
и хозяйственные постройки для выводковых колоний 
или мест дневных убежищ. 

Таким образом, можно заключить, что фауна руко-
крылых юга европейской части страны характеризу-
ется большим видовым разнообразием в сравнении 
с хироптерофауной Западной Сибири. Большая часть 
видов специфичны для РО или НСО, при этом пру-
довая ночница, рыжая вечерница, двухцветный ко-
жан и северный кожанок отмечены в обоих регионах. 
Видовое разнообразие рукокрылых на юго-западе 
России обусловлено более благоприятным темпера-
турным режимом для питания, размножения и зимов-
ки, несмотря на наличие на ее территории больших 
открытых пространств, лишенных потенциальных 
мест убежищ. При этом число зимующих видов ле-
тучих мышей одинаково для обоих регионов, несмо-
тря на более суровый температурный режим периода 
зимовки в Сибири. В отличие от РО, где установлена 
зимовка в населенных пунктах некоторых видов ле-
тучих мышей (P. kuhlii и N. noctula), все зимующие 
в НСО виды формируют зимовочные колонии в пе-
щерах Салаирского кряжа, что делает эти локации 
уникальными «инкубаторами», поддерживающими 
в течение нескольких месяцев состояние спячки для 
сотен зверьков. В целом, видовое разнообразие пред-
ставителей Chiroptera в рассматриваемых регионах 
показывает зависимость от зональности и согласуется 
с моделью глобального распределения рукокрылых, 
описанной ранее [28].

Потенциал вирусоносительства у гладконосых  
летучих мышей, обитающих в Западной Сибири  

и на юге европейской части России
В настоящее время у рукокрылых идентифициро-

ваны или изолированы представители 24 семейств 
РНК-содержащих и 11 семейств ДНК-содержащих 
вирусов позвоночных [1]. Разнообразие и число ви-
дов вирусов, связанных с отрядом Chiroptera, неодно-
родно и фактически совпадает с распределением жи-
вотных-хозяев – наибольшее разнообразие вирусов 
рукокрылых характерно для территорий экватори-
ального, субэкваториального, тропического и субтро-
пического поясов [2, 28]. Для гладконосых летучих 
мышей умеренного пояса Евразии к актуальным для 
здравоохранения и часто встречающимся у них виру-
сам или их маркерам (РНК, вирусные антигены, спе-
цифические антитела) можно отнести: лиссавирусы 
(Rhabdoviridae: Lyssavirus), альфа- и бетакоронавиру-
сы (Coronaviridae: Alphacoronavirus, Betacoronavirus), 
включая SARS-CoV- и MERS-CoV-подобные, 
а также астровирусы (Astraviridae: Mamastrovirus), 
парамиксовирусы (Paramyxoviridae), реовиру-
сы (Spinareoviridae: Orthoreovirus), хепевиру-
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сы (Hepeviridae: Chirohepevirus), флавивирусы 
(Flavivivridae: Flavivirus), наировирусы (Nairoviridae), 
хантавирусы (Hantaviridae) и вирусы гриппа 
А (Orthomyxoviridae: Alphainfluenzavirus) [2, 10–
13, 29]. Для видов фауны рукокрылых Западной Си-
бири и юга европейской части страны был проведен 
поиск информации в открытых источниках о случаях 
идентификации у них актуальных РНК-содержащих 
вирусов или их маркеров, таких как лисс- и корона-
вирусы, за доступный период наблюдения, ввиду их 
наибольшей актуальности и необходимости в углу-
бленном изучении (таблица). Причем все виды ле-
тучих мышей, упомянутые в подразделе, относятся 
к семейству гладконосых. 

Европейский лиссавирус летучих мышей 1 (EBLV-1) 
широко распространен в популяции позднего кожана E. 
serotinus в континентальной Европе [13], а в 2018 г. его 

вирусная РНК была впервые обнаружена у E. serotinus 
в Великобритании [30]. EBLV-1 является самым рас-
пространенным в Европе лиссавирусом после вируса 
бешенства – в базе GenBank представлены несколько 
десятков последовательностей полного генома ви-
руса из разных стран, включая Россию (MF187867, 
LT839613) [24, 25, 31]. По данным Всемирной органи-
зации здравоохранения, первый случай лиссавирусной 
инфекции у летучих мышей в Европе был зарегистри-
рован в Германии в 1954 г. [32]. Помимо поздних ко-
жанов, считающихся естественным хозяином EBLV-1, 
маркеры вирусной инфекции (РНК, антиген, специ-
фические антитела) в разное время были обнаружены 
у нескольких видов рукокрылых [13, 31], при этом изо-
ляты вируса, доступные в GenBank, известны только 
для E. serotinus [24]. M.A. Selimov и соавт. получили 
изоляты Yuli-like вируса (EBLV-1) от рыжей вечерницы 

Таблица. Вирусы, идентифицированные у видов гладконосых летучих мышей, распространенных в Сибири и на юге европейской части 
России [2, 9–13, 29]
Table. Viruses identified in species of plain-nosed bats, distributed in Siberia and southern European Russia bats in Siberia and southern European 
Russia [2, 9–13, 29]

Виды летучих мышей
Bat species
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M. daubentonii + + + + + + + +

M. mystacinus + + + +

M. aurascens +

P. kuhlii + + + + + +

P. nathusii + + + + + +

P. pipistrellus + + + + + + + +

P. pygmaeus + + +

N. leisleri + +

N. lasiopterus + +

P. auritus + + + +

E. serotinus + + + + + + +

О
бщ

ие
 в

ид
ы

C
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V. murinus + + + + + +

N. noctula + + + + + + + + + +

M. dasycneme + +

E. nilssonii + + +

С
иб

ир
ь

Si
be

ria

M. petax + + + +

M. sibirica +

M. ikonnikovi +

M. longicaudatus

M. hilgendorfi + +

P. ognevi +
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и двухцветного кожана на Украине [33], что указыва-
ет на возможность участия других видов рукокрылых 
в поддержании циркуляции EBLV-1. Вирус является 
патогенным для летучих мышей, человека и некоторых 
домашних животных. В отношении естественного хо-
зяина E. serotinus описаны случаи массовой гибели жи-
вотных в выводковых колониях [34], бессимптомное 
вирусоносительство с сероконверсией [35] и спора-
дическая гибель отдельных особей [36]. Эксперимен-
тальное заражение поздних кожанов геновариантом 
EBLV-1a при внутримозговом и подкожном введении 
вируса приводило к развитию заболевания, проявляю-
щегося в виде отказа от пищи, тремора, раздражитель-
ности, агрессивности, параличей, приводящего к гибе-
ли животного [37]. L. Rønsholt и соавт. описан случай 
изоляции EBLV-1 из нильских крыланов (Rousettus 
aegyptiacus), погибших с признаками рабической ин-
фекции через 9 дней после переезда из зоопарка Рот-
тердама (Голландия) в Данию [38]. W.H. Van der Poel 
и соавт. показана патогенность для нильских крыланов 
изолятов EBLV-1 как от R. aegyptiacus, так и от есте-
ственных хозяев E. serotinus при разных путях зараже-
ния [39]. I.V. Kuz’min и соавт. показали патогенность 
российского штамма Yuli (EBLV-1) для нетопырей-кар-
ликов при экспериментальном заражении как в ак-
тивном состоянии, так и при выходе из зимней спяч-
ки, в которую они были погружены после заражения 
[40]. Североамериканские большие бурые кожаны E. 
fuscus продемонстрировали чувствительность к двум 
штаммам EBLV-1a при разных путях заражения [41]. 
Вирус является патогенным для человека – за все вре-
мя наблюдения документировано 3 случая заражения 
людей – два в 1977 г. (Украина) [42] и 1985 г. (Россия) 
[33, 43] и один во Франции в 2019 г. [44]. Инфекция, 
вызванная EBLV-1 у человека, проявлялась по типу 
прогрессирующего энцефалита с признаками гидро-
фобии [33], параличами, застоем слюны и дисфонией 
[44] и приводила к смерти заболевшего. В 2 случаях 
установлена связь с рукокрылыми – в случае из России 
заражение 11-летней девочки произошло после уку-
са летучей мыши в губу [33], а в случае из Франции 
во флигеле дома 59-летнего заболевшего мужчины на-
ходилась колония летучих мышей [44]. Описаны также 
случаи инфекции EBLV-1 у диких и домашних живот-
ных – у домашних овец в Дании [45], каменной куни-
цы в Германии [46], домашних кошек во Франции [47].

Европейский лиссавирус летучих мышей 2 (EBLV-2) 
впервые был выделен в Финляндии в 1985 г. из го-
ловного мозга 30-летнего мужчины, умершего вслед-
ствие энцефалита с признаками рабической инфек-
ции. Заболевший был биологом, работавшим с ру-
кокрылыми и имевшим в анамнезе множественные 
укусы этих животных [48]. В последующее время 
вирус или его маркеры были обнаружены у прудо-
вых и водяных ночниц в нескольких странах Запад-
ной и Северной Европы [49]. Имеется также сооб-
щение об идентификации EBLV-2 у M. daubentonii 
на Украине в 1996 г. [50], что, вероятно, является са-
мой восточной точкой обнаружения вируса. В отли-
чие от EBLV-1, изоляция EBLV-2 или выявление его 

маркеров за все время наблюдения было характерно 
только для этих двух видов ночниц [13, 49], что сви-
детельствует о видовой специфичности вируса. Все 
описанные случаи EBLV-2 у естественных хозяев 
M. dasycneme и M. daubentonii относятся к одиноч-
ным особям, найденным погибшими или больными 
[51]. Экспериментальная инфекция EBLV-2 у водя-
ных ночниц приводила к развитию болезни и гибе-
ли животных только при внутримозговом заражении, 
при других путях заражения вирус демонстрировал 
низкую патогенность для естественных хозяев [52]. 
За весь период наблюдения с 1985 г. описано 2 случая 
фатального энцефалита у людей, вызванного EBLV-2. 
В обоих случаях заболеванию предшествовал контакт 
с рукокрылыми [48, 49]. Случаев заражения EBLV-2 
диких и домашних животных на эндемичных терри-
ториях отмечено не было.

Интенсивное изучение лиссавирусов у рукокрылых 
центральной Евразии началось в 80-х гг. прошлого 
века [43]. Первое сообщение относится к изоляции 
вируса бешенства от двухцветного кожана в Запад-
ной Сибири [53], у которого была исследована па-
тогенность для нетопырей-карликов и беспородных 
белых мышей [40]. Позже V.A. Ternovoĭ и соавт. 
подтвердили наличие РНК вируса бешенства в об-
разцах головного мозга восточной ночницы M. petax 
(DQ860254, DQ860249, DQ860255) и ушана Огнева 
P. ognevi (DQ860256), собранных в местах зимовок 
в НСО в 2001–2002 гг. [54]. A.I. Karagulov и соавт. 
обнаружили РНК вируса бешенства в образцах го-
ловного мозга V. murinus и E. serotinus из 6 областей 
Казахстана, включая Северо-Казахстанскую область, 
географически и экологически близкую к южным 
районам Западной Сибири [55]. Для одного образца 
от E. serotinus удалось определить нуклеотидную по-
следовательность участка N гена (OP585396) вируса 
бешенства, что является подтверждением его цирку-
ляции среди рукокрылых этого вида. Таким образом, 
изоляция вируса и неоднократное обнаружение его 
РНК у представителей нескольких видов рукокрылых 
центральной Евразии позволяют расширить пред-
ставление об участии этих животных в циркуляции 
вируса бешенства в этом регионе.

С рассматриваемыми в данной работе видами уса-
тая ночница и сибирский трубконос связаны, соответ-
ственно, лиссавирусы Худжанд (Khujand) (KHULV) 
и Иркут (IRKLV) [43]. Лиссавирус Худжанд был 
изолирован в 2001 г. в окрестностях г. Худжанд (Тад-
жикистан) от самки усатой ночницы с признаками 
заторможенности [56]. Это единственное сообщение 
об изоляции вируса. Случаев заболевания, вызванно-
го KHULV у людей или животных, в последующие 
годы описано не было. Лиссавирус Иркут был изо-
лирован от самца сибирского трубконоса в 2002 г. 
в г. Иркутске (Россия). Животное залетело в кварти-
ру и несколько дней находилось на передержке, в те-
чение которых развивались слабость, отказ от пищи 
и воды, приведшие к последующей гибели [57]. Y. Liu 
и соавт. IRKLV был изолирован из головного мозга 
клинически здорового самца большого трубконоса 
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M. leucogaster, отловленного в 2012 г. в провинции 
Цзилинь в Китае [42]. Вирус является патогенным для 
человека – G.N. Leonova и соавт. описан случай фа-
тального лиссавирусного энцефалита у 20-летней де-
вушки в 2007 г. в Приморском крае (Россия). В анам-
незе заболевшей была травма губы, полученная от ле-
тучей мыши примерно за месяц до начала болезни. 
Из головного мозга умершей был изолирован вирус 
Ozernoe, последовательность полного генома кото-
рого (FJ905105) продемонстрировала 92% гомологии 
с геномом IRKLV, выделенного из M. hilgendorfi [58]. 
В 2017 г. РНК IRKLV была обнаружена в головном 
мозге умершей собаки в Китае, в г. Фусин, провин-
ция Ляонин [58]. Экспериментальное внутримышеч-
ное заражение китайским штаммом IRKV-THChina12 
домашних собак и кошек показало низкую (20% ле-
тальность) патогенность IRKLV для собак и среднюю 
(60% летальность) для кошек [59]. Серологическое 
обследование рукокрылых из Центральной Европы 
(Чехия, Польша) и России (Алтайский край), прове-
денное V. Seidlova и соавт., выявило наличие антител 
к лиссавирусам у представителей видов, у которых 
ранее были изолированы лиссавирусы или обнару-
живалась вирусная РНК [60]. Серопозитивные особи 
встречались среди N. noctula в Чехии, среди россий-
ских V. murinus, M. hilgendorfi, и M. petax, а также 
впервые среди сибирских ночниц (M. sibirica). Ноч-
ницы M. petax и M. sibirica относятся к оседлым ви-
дам, в связи с чем обнаружение у них маркеров лис-
савирусной инфекции свидетельствует о циркуляции 
лиссавирусов в их западносибирской популяции.

В настоящее время у рукокрылых в разных регио-
нах мира идентифицированы многочисленные альфа- 
и бетакоронавирусы. С гладконосыми Vespertilionidae 
связана наибольшая частота встречаемости РНК 
альфакоронавирусов в Европе и Азии, в то время 
как для бетакоронавирусов они являются вторыми 
по частоте обнаружения вирусной РНК после подко-
воносых Rhinolophidae в Европе, и третьими после 
Rhinolophidae и крыланов Pteropodidae в Азии [61]. 
Внутри рода Alphacoronavirus вирусы 9 из 14 под-
родов были идентифицированы у рукокрылых, при 
этом с гладконосыми связаны подроды Colacovirus, 
Pedacovirus, Nyctacovirus и Myotacovirus. Внутри 
Betacoronavirus 4 подрода из 5 ассоциированы с руко-
крылыми, из которых только Merbecovirus был обна-
ружен у гладконосых [62].

Носительство коронавирусов среди европейских 
видов рукокрылых достаточно хорошо изучено – 
C. Kohl и соавт. приводят данные по находкам РНК 
альфа- и бетакоронавирусов у рукокрылых в разных 
странах Европы за несколько лет наблюдений [10]. 
У рукокрылых из фауны России также был обнару-
жен генетический материал альфа- и бетакоронави-
русов, включая SARS-CoV- и MERS-CoV-подобные 
[63–67]. РНК альфакоронавирусов была обнару-
жена в образцах фекалий P. kuhlii, отловленных в г. 
Ростов-на-Дону в 2021 г. [64]. РНК коронавирусов 
(без идентификации до рода) также была обнаруже-
на в орофарингеальных мазках P. kuhlii и E. serotinus 

в соседних с Ростовской областью регионах – Респу-
блике Адыгея и Краснодарском крае [65], что сви-
детельствует о циркуляции коронавирусов среди 
рукокрылых на юге России. По данным литературы, 
с нетопырями ассоциированы MERS-CoV-подобные 
вирусы в нескольких странах Европы, включая Рос-
сию [21, 22, 66]. Рукокрылые центральной Евразии 
в этом отношении изучены недостаточно. A.I. Karagu-
lov и соавт. обнаружили РНК альфакоронавирусов 
в образцах фекалий V. murinus и E. serotinus в запад-
ных и южных областях Казахстана [55]. 

Относительно недавно РНК альфакоронавирусов 
была идентифицирована у восточных ночниц и ноч-
ниц Иконникова (M. ikonnikovi) на юге Западной Си-
бири [67], что указывает на необходимость дополни-
тельных исследований коронавирусов в популяциях 
рукокрылых в этом регионе. 

Все перечисленные выше случаи выявления ко-
ронавирусов у рукокрылых в Европе и центральной 
Евразии касаются только обнаружения вирусной РНК 
без выделения живых вирусов. Патогенность выяв-
ленных коронавирусов для их естественных хозяев 
не установлена. A. Moreno и соавт. идентифицировали 
полный геном MERS-CoV-подобного вируса в свежих 
трупиках P. kuhlii и H. savii, полученных из Центра 
реабилитации рукокрылых [22], однако нельзя утвер-
ждать, что именно MERS-подобный коронавирус был 
в этих случаях причиной смерти животных. Из на-
земных животных в Евразии только у ежей (Erinaceus 
europaeus, E. amurensis) за все время наблюдения бы-
ли идентифицированы генетически близкие к руко-
крылым MERS-подобные коронавирусы [68–70] без 
каких-либо клинических проявлений. Случаев зара-
жения людей коронавирусами рукокрылых в Европе 
или центральной Евразии описано не было. Однако, 
учитывая разнообразие выявленных коронавирусов, 
в том числе MERS-CoV-подобных у мигрирующих 
(P. nathusii) и синантропных (P. kuhlii) видов руко-
крылых, актуальным является мониторинг этих виру-
сов в популяциях рукокрылых, как в Западной Сиби-
ри, так и на юге европейской части России.

Заключение
Таким образом, в настоящее время в европейской 

части России у гладконосых летучих мышей выявле-
на циркуляция представителей таких вирусных родов 
и семейств, как лиссавирусы, альфа- и бетакорона-
вирусы, астровирусы, парамиксовирусы, реовирусы, 
хепевирусы, флавивирусы, наировирусы, хантавиру-
сы и вирусы гриппа А. Среди них летальные случаи 
в человеческой популяции были установлены для 
европейского лиссавируса летучих мышей EBLV-1. 
На территориях Западной Сибири у гладконосых 
летучих мышей установлено наличие лиссавирусов 
EBLV-1 и IRKLV. Причем лиссавирус Иркут был изо-
лирован от большого трубконоса Murina leucogaster 
(г. Иркутск). Альфакоронавирусы были выявлены 
среди рукокрылых как на территориях Западной Си-
бири, так и в европейской части России. Однако на 
европейских территориях помимо альфакоронавиру-
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сов были идентифицированы и бетакоронавирусы, 
включая SARS-CoV- и MERS-CoV-подобные. В це-
лом у гладконосых летучих мышей юга европейской 
части России количество выявленных вирусов выше, 
чем в Сибири, что позволяет сделать вывод о более 
высоком потенциале вирусоносительства. Доказан-
ное присутствие таких опасных для человека виру-
сов, как европейский лиссавирус летучих мышей, 
в популяциях семейства гладконосых этих регионов 
свидетельствует о существовании опасности возник-
новения природных очагов инфицирования. В этой 
связи необходимы дальнейшие систематические ис-
следования видового состава и распределения гене-
тических вариантов лисса- и коронавирусов у гладко-
носых летучих мышей на данных территориях.

По состоянию на 2024 г. млекопитающие семейства 
Vespertilionidae являются природными резервуарами 
или переносчиками ряда опасных для человека виру-
сов. В то же время в РФ эпидемический потенциал 
вирусов, выявляемых у этих животных, изучен недо-
статочно и фрагментарно, что не дает возможности 
для надежного прогнозирования ситуации. Однознач-
но должен быть пересмотрен подход к мониторингу 
и оценке существующих эпидемиологических угроз, 
особенно в связи с пандемией новой коронавирусной 
инфекции (COVID-19), причиной которой стал из-
вестный факт, но недостаточно изученный ранее.
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