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Резюме
Введение. Филовирусы, ассоциированные с различными видами крыланов (Chiroptera: Pteropodidae), тра-
диционно рассматриваются как потенциальные возбудители геморрагических лихорадок с эпидемическим 
потенциалом. Возбудители лихорадок Эбола и Марбург периодически вызывают спорадические случаи и 
эпидемические вспышки в странах Африки. Открытие в последние годы новых филовирусов, связанных с 
рукокрылыми в Южной и Юго-Восточной Азии, обусловливает необходимость изучения их генетического 
разнообразия и патогенного потенциала.
Цель работы. Изучение генетического разнообразия и патогенного потенциала новых филовирусов, ас-
со-циированных с рукокрылыми, на основе данных литературы.
Материалы и методы. Обзор основан на анализе публикаций, посвященных выявлению и молекулярной 
характеристике новых филовирусов, обнаруженных в разных географических регионах, с акцентом на фи-
ловирусы, ассоциированные с крыланами, в Южной и Юго-Восточной Азии. Проанализированы сведения 
об обнаружении вирусов, организации их геномов, таксономической классификации и экспериментальной 
оценке биологических свойств.
Результаты. В последние годы выявлен ряд новых филовирусов в тканях крыланов, отловленных в раз-
ных регионах Южной и Юго-Восточной Азии. Вирус Менгла был обнаружен в тканях печени летучих со-
бак (Rousettus spp.), отловленных в округе Менгла провинции Юньнань Китайской Народной Республики. 
В связи с высоким уровнем генетической дивергенции вирус Менгла отнесен к новому роду Dianlovirus 
в составе семейства Filoviridae. Несмотря на отсутствие выделенного живого изолята, эксперименталь-
ные исследования с использованием химерных минигеномных систем и вирусоподобных частиц указывают 
на возможный тропизм вируса Менгла к тканям различных позвоночных животных, включая человека. За-
ключение. Представители семейства Filoviridae широко распространены в пределах ареала их природ-но-
го резервуара крыланов (семейство Pteropodidae) и, возможно, летучих мышей на территории Южной и 
Юго-Восточной Азии, включая вирусы, эволюционно родственные вирусам Эбола и Марбург. Несмотря на 
отсутствие документированных случаев заболеваний человека, вызванных вирусом Менгла и другими не-
давно выявленными филовирусами, сохраняется вероятность межвидовой передачи и возникновения но-
вых филовирусных инфекций в эндемичных регионах.
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Abstract
Introduction. Filoviruses associated with various species of pteropodid bats (Chiroptera: Pteropodidae) are 
traditionally regarded as potential causative agents of hemorrhagic fevers with epidemic potential. The known 
agents of Ebola and Marburg fevers periodically cause sporadic cases and epidemic outbreaks in African countries. 
Recent discoveries of novel filoviruses associated with pteropodid bats in South and Southeast Asia highlight the 
necessity to investigate their genetic diversity and pathogenic potential.
The aim of this study was to investigate the genetic diversity and pathogenic potential of new filoviruses associated 
with bats, based on literature data.
Materials and methods. This review is based on an analysis of published literature describing the detection and 
molecular characterization of novel filoviruses identified in different geographic regions, with a particular focus on 
filoviruses associated with pteropodid bats in South and Southeast Asia. The analyzed studies include data on virus 
discovery, genome organization, taxonomic classification, and experimental assessment of biological properties. 
Results. Several novel filoviruses have been identified by metagenomic RNA sequencing of tissues from pteropodid 
bats captured in South and Southeast Asia. Among them, Mengla virus was detected in tissues of pteropodid bats 
(Rousettus spp.) captured in Mengla County, Yunnan Province, People’s Republic of China. Owing to a high level of 
genetic divergence, Mengla virus was classified as a representative of a new genus, Dianlovirus, within the family 
Filoviridae. Although a live isolate of Mengla virus has not yet been obtained, experimental studies using chimeric 
minigenome systems and virus-like particles suggest that the virus may exhibit tropism for tissues of various 
vertebrate hosts, including humans.
Conclusion. Members of the family Filoviridae are widely distributed within the geographic range of their natural 
reservoir–pteropodid bats–across South and Southeast Asia, including viruses evolutionarily related to Ebola and 
Marburg viruses. Although human disease caused by Mengla virus and other recently discovered filoviruses has 
not been documented, the potential for cross-species transmission and the emergence of novel filovirus infections 
in endemic regions remains.
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filoviruses
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Введение
Заболевания, ассоциированные с филовирусами 

Марбург и Эбола (семейство Filoviridae), представля-
ют серьезную угрозу для здравоохранения вследствие 
высокой летальности и способности вызывать эпиде-
мические вспышки [1, 2]. С момента открытия вируса 
Марбург в 1967 г. и вируса Эбола в 1976 г. неодно-
кратно регистрировались вспышки геморрагических 
лихорадок, главным образом на территории Африкан-
ского континента, со случаями завоза вируса больны-
ми медицинскими работниками в Европу и США 
[1–3].

Cемейство Filoviridae изначально было органи-
зовано на основе объединения родов, соответству-
ющих вирусам Марбург (Marburgvirus) и Эбола 
(Ebolavirus), на основе общих морфологических 
характеристик и типа и структуры генома (однони-
тевая РНК отрицательной полярности – ss(−)RNA). 

На основе этих же геномных характеристик семей-
ство вошло в отряд Mononegavirales – один из четы-
рех отрядов (Order, таксон выше семейства), суще-
ствовавших в то время. В настоящее время, в связи 
с развитием молекулярно-генетических и эволюци-
онных подходов, таксономия семейства была значи-
тельно расширена, уточнена и имеет следующее по-
ложение: Riboviria: Orthornavirae: Negarnaviricota: 
Monjiviricetes: Mononegavirales: Filoviridae. Род 
Orthomarburgvirus (ранее Marburgvirus) включает 
два вида, род Orthoebolavirus (ранее Ebolavirus), се-
годня включает шесть видов (табл. 1). Большинство 
марбурги эболавирусов экологически, по-видимо-
му, связаны с фруктоядными крыланами разных ви-
дов (Chiroptera: Pteropodidae), обитающих в Африке 
и Азиатском регионе. Исключением является вирус 
Бомбали (Orthoebolavirus bombaliense, Bombalivirus), 
РНК которого была обнаружена у бульдоговых ле-
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тучих мышей (Mopscondylurus) в Сьерра-Леоне 
в 2018 г. Позднее к семейству Filoviridae был отнесен 
новый род Cuevavirus, представленный вирусом Лло-
ви (Lloviuvirus), который был обнаружен в материалах 
из колонии павших в 2002 г. особей длиннокрыла обык-
новенного (Miniopterus schreibersii) в Испании [3–7]. 
Таким образом, филовирусы могут быть экологически 
связаны не только с разными видами крыланов (фрук-
тоядные летучие лисицы или летучие собаки), но в их 
циркуляции, вероятно, также могут принимать участие 
определенные виды летучих мышей.

В настоящее время в состав семейства Filoviridae вхо-
дит 9 родов вирусов, обнаруженных в Африке и Азии, 
из которых только эболаи марбургвирусы изолирова-
ны от человека. РНК различных филовирусов была 
выявлена у 8 видов рукокрылых, обитающих в разных 
регионах Африки, Азии и Европы (табл. 1) [3, 6, 8–10]. 
Кроме этого, еще у 8 различных видов крыланов бы-
ли обнаружены вирусспецифические антитела [9–15]. 
В то же время от этих животных был выделен только 
один живой изолят филовирусов (вируса Марбург, ас-
социированного со вспышкой геморрагической лихо-
радки среди шахтеров в Уганде в 2007 г.) [16]. В этой 
связи вопрос о природном резервуаре филовирусов 
в природе требует дальнейших исследований.

Цель обзора – изучение генетического разнообра-
зия и патогенного потенциала новых филовирусов, 
ассоциированных с рукокрылыми, на основе данных 
литературы.

Филовирусы в Южной и Юго-Восточной Азии
В Азии циркуляция филовирусов была впервые опи-

сана на основе выявления антител к нуклеопротеинам 
(NP) и гликопротеинам (GP) вируса Эбола у ночных 
крыланов (летучие собаки, Rousettus amplexicaudatus) 
на Филлипинах в 2010 г., тогда как образцы 5 других 
исследованных видов крыланов и 10 видов летучих 
мышей были отрицательны [13]. Антитела к вирусу 
Рестон и его РНК также были выявлены у крыланов, 
свиней и работников ферм в Бангладеш [10]. В Китай-
ской Народной Республике (КНР) антитела, реагиру-
ющие с антигеном вируса Эбола, были обнаружены 
у нескольких видов рукокрылых в 2012 г. [17].

Работы по выявлению филовирусов в различных 
видах крыланов, проведенные с использованием ме-
тагеномного секвенирования или универсальных 
праймеровв КНР, привели к описанию ранее неиз-
вестных филовирусов, обладающих значительной ди-
вергенцией с известными видами и родами, циркули-
рующими в Африке. Выявленные вирусы были пол-
ногеномно описаны и сформировали три новых рода 
внутри семейства Filoviridae: Dianlovirus, Striavirus 
и Thamnovirus, прототипными представителями кото-
рых являются вирусы Менгла, Ксиланг и Хунгджиао 
соответственно (табл. 2) [3].

Вирус Менгла: выявление  
и молекулярно-генетическая характеристика
Вирус Менгла был обнаружен при проведении скри-

нинговых исследований образцов органов (кишечник, 

легкие и мозг), полученных от крыланов Rousettus 
leschenaultii (Chiroptera: Pteropodidae), отловленных 
в провинции Юньнань КНР в 2013 г. Вирус был обна-
ружен методом метагеномного анализа, а также 
с использованием родоспецифических универсаль-
ных праймеров к консервативным участкам генома 
[19]. Полученные частичные геномные последова-
тельности имели сходство с различными генами ви-
руса Ллови, вируса Судан, леса Тай1. Попытки выде-
ления биологически активного вируса в клетках Vero 
E6 оказались безуспешными. В итоге геном нового 
вируса был амплифицирован и практически полно-
стью секвенирован. Результаты генетического анали-
за (32‒54% схожести при сравнении полных геномов) 
позволили выделить вирус Менгла в самостоятель-
ный род, получивший название Dianlovirus, в со-
ставе семейства Filoviridae. На дендрограммах, по-
строенных на основе различных белков или полных 
геномов, вирус Менгла (род Dianlovirus) формирует 
отдельную ветвь, расположенную между вирусами 
родов Orthomarburgvirus и Orthoebolavirus [18‒20].

Таблица 1. Современная таксономия семейства Filoviridae
Table 1. The modern taxonomy of the family Filoviridae

Род
Genus

Вид
Species

Прототипный вирус
Prototype virus

Cuevavirus Cuevavirus lloviuense Lloviuvirus [LLOV]

Dianlovirus Dianlovirus 
dehongense Déhóngvirus [DEHV]

Dianlovirus 
menglaense Menglavirus [MLAV]

Loebevirus Loebevirus percae Lötschbergvirus 
[LTBV]

Oblavirus Oblavirus percae Oberlandvirus 
[OBLV]

Orthoebolavirus Orthoebolavirus 
bombaliense

Bombalivirus 
[BOMV]

Orthoebolavirus 
bundibugyoense

Bundibugyovirus 
[BDBV]

Orthoebolavirus 
restonense Restonvirus [RESTV]

Orthoebolavirus 
sudanense Sudanvirus [SUDV]

Orthoebolavirus 
taiense

Taï Forestvirus 
[TAFV]

Orthoebolavirus 
zairense Еbolavirus [EBOV]

Orthomarburgvirus Orthomarburgvirus 
marburgense

Marburgvirus 
[MARV] и Ravnvirus 

[RAVV]
Striavirus Striavirus antennarii Xilangvirus [XILV]
Tapjovirus Tapjovirus bothropis Tapajósvirus [TAPV]

Thamnovirus Thamnovirus 
kanderense Kandervirus [KNDV]

Thamnovirus percae Fiwivirus [FIWIV]
Thamnovirus 
thamnaconi

Huángjiāovirus 
[HUJV]

1Доступно по: http://wwwnc.cdc.gov/EID/article/21/9/15-0260-
Techapp1.pdf
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Структура генома вируса Менгла является харак-
терной для филовирусов. РНК-геном отрицательной 
полярности (ss(−)RNA) с типичным для филовирусов 
расположением и составом генов NP–VP35–VP40– 
GP–VP30–VP24–L. Вместе с тем вирус Менгла имеет 
специфические отличия в числе перекрывающихся 
генов и дивергентной структуре транскрипционной 
терминальной последовательности. В отличие от ви-
русов Эбола и Ллови, ген GP вируса Менгла кодирует 
только один GP [18].

Несмотря на отсутствие живого изолята, было по-
казано, что вирус Менгла репликативно компетентен 
в минигеномных системах, содержащих лидерные 
и трейлерные последовательности вирусов Эбола 
и Марбург [20]. GP вируса Менгла способен обеспе-
чивать трансдукцию в клетках человека, приматов, 
собак, хомяков и рукокрылых, что указывает на 
широкий клеточный тропизм и потенциальную воз-
можность межвидовой передачи [21]. Как и другие 
филовирусы, вирус Менгла использует белок Нейма-
на–Пика (NPC1) в качестве ключевого рецептора для 
проникновения в клетку [20, 22, 23].

Дальнейшие мониторинговые исследования мате-
риалов, собранных от различных видов рукокрылых 
в 2009 и 2015 гг., показали широкое распростра-
нение выявленных филовирусов на территории 
КНР (образцы собраны в локациях, разделенных 

более чем 200 км). В образцах от крыланов видов 
Eonycterisspelaea и Rousettus sp. с помощью количе-
ственной полимеразной цепной реакции (ПЦР) был 
определен тканевой тропизм этой группы филовиру-
сов. Чаще всего и в наибольшем титре вирус Менгла 
и родственные ему вирусы обнаруживали в образ-
цах тканей легких. Вирусную РНК определяли так-
же в пробах крови (2 образца) и в других органах 
и тканях животных. При этом титр вируса (на основе 
ПЦР) был на 1–3 порядка выше, чем в других органах 
(печень, почки, селезенка, кишечник, сердце, кровь). 
Полученные результаты свидетельствуют о том, что 
предпочтительным органом-мишенью для вируса 
Менгла являются именно легкие (табл. 3).

Заключение
Таким образом, данные, полученные в послед-

ние годы, свидетельствуют о значительном гене-
тическом разнообразии и широком распростра-
нении филовирусов среди крыланов (Chiroptera: 
Pteropodidae) в разных регионах мира, включая 
регионы Южной и Юго-Восточной Азии. Выяв-
ление новых родов семейства Filoviridae, вклю-
чая Orthodianlovirus, подчеркивает необходимость 
дальнейших исследований биологических свойств 
и эволюционных связей этих вирусов. Хотя ре-
зервуаром филовирусов в природе являются крыла-

Таблица 2. Год, место и источник выделения или обнаружения различных филовирусов
Table 2. Time, place and source of isolation or detection of different filoviruses

Род
Genus

Вирус
Virus

Год выявления
Year of detection

Страна, в которой впервые 
был обнаружен возбудитель

Country of first isolation  
of pathogen

Источник выделения  
возбудителя

Isolation source  
of pathogen

Orthomarburgvirus

Марбург
Marburg 1967 Германия*

Germany

Человек
Human

Ravn 2007 Уганда
Uganda

Orthoebolavirus

Эбола-Заир
Zaire 1976 Заир (ДР Конго)

Zaire (DRC)
Эбола-Судан

Sudan 1976 Судан
Sudan

Эбола-Рестон
Reston 1989 США*

USA
Низшие приматы

Monkeys
Леса Таи
Tai Forest 1994 Уганда

Uganda Человек
HumanБундибяго

Bundibugyo 2007 Уганда
Uganda

Бомбали
Bombali 2018 Сьерра-Леоне

Sierra Leone

Рукокрылые
Bats

Cuevavirus Ллови
Lloviu 2003 Испания

Spain

Dianlovirus Менгла
Mengla 2015

КНР
ChinaStriavirus Ксиланг

Xilang 2017

Thamnovirus Хунгджиао
Huangjiao 2017

Примечание. Эболавирусы и марбургвирусы, вызывающие геморрагические лихорадки человека, выделены полужирным шрифтом [18]; 
* – завозные случаи в неэндемичных по возбудителю регионах.
Note. Ebolaviruses and Marburgviruses causing hemorrhagic fever in humans are highlighted in bold [18]; * – imported cases in regions where the 
pathogen is not endemic.
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ны и, возможно, некоторые виды летучих мышей, 
эта группа вирусов обладает высоким потенциалом 
межвидовой передачи другим видам млекопитаю-
щих, включая человека. Вирус Менгла демонстри-
рует тропизм и возможность накопления в тканях 
легких крыланов, что способствует возникновению 
вариантов, способных передаваться респиратор-
ным путем. Обследованные в КНР виды крыланов 
являются фруктоядными и потенциально также 
могут участвовать в контаминации фруктов и при-
водить к инфицированию контактирующих с ними 
животных и человека. В этой связи особое значе-
ние имеет проведение мониторинга филовирусов 
в регионах, географически близких к Российской 
Федерации, с учетом миграционной активности 
рукокрылых и потенциальной способности новых 
филовирусов к межвидовой передаче другим видам 
млекопитающих.
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of detection 
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Place of bat  capture
Вид рукокрылых

Bat species

Выявление РНК  
филовирусов

Detection of filovirus 
RNA

Выявление специфических антител  
к вирусу Эбола (частота выявления  

в пробах)
Reveal of specific antibodies against Ebola 

virus (Freguency of reveal)

ОТ-ПЦР-РВ
RT-qPCR

qПЦР
qPCR

ИФА
ELISA

Иммуноблот
Immunoblot

Заир
Zaire

Рестон
Reston

Заир
Zaire

Рестон
Reston
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Примечание. qПЦР – количественная полимеразная цепная реакция; ОТ-ПЦР-РВ – полимеразная цепная реакция с обратной транскрипцией 
в режиме реального времени. 
Note. qPCR – quantitative polymerase chain reaction; RT-qPCR – real-time reverse transcription polymerase chain reaction.
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