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Результаты сравнительного филогенетического, вирусологического, эпидемиологического, экологического 
и клинического изучения тяжёлого острого респираторного синдрома (ТОРС) (SARS-2002), ближневосточ-
ного респираторного синдрома (БВРС) (MERS-2012) и эпидемической вспышки острого респираторного 
заболевания (COVID-19) в 2019–2020 гг. в г. Ухань (Хубэй, Китайская Народная Республика, КНР) позволили 
сделать следующие выводы: 
– этиологическим агентом COVID-19 является коронавирус (вирус 2019-CoV), филогенетически близкий к 

возбудителю ТОРС (вирус SARS-related human CoV) и родственным ему коронавирусам, изолированным 
от летучих мышей (вирусы SARS-related bat CoV). Эти вирусы относятся к подроду Sarbecovirus рода Be-
tacoronavirus, подсемейства Orthocoronavirinae, семейства Coronaviridae (Cornidovirinea: Nidovirales). Сле-
довательно, эпидемическая вспышка острого респираторного заболевания COVID-19 является вариантом 
ТОРС (КНР, 2002) и отличается от БВРС (Саудовская Аравия, 2012), вызванного другим коронавирусом, 
относящимся к подроду Merbecovirus того же рода;

– cогласно результатам филогенетического анализа 35 различных бетакоронавирусов (Betacoronavirus), 
изолированных в 2002–2019 гг. от людей и из природных источников, природным резервуаром коронави-
руса 2019-nCoV, также как и вируса SARS-related human CoV, являются летучие мыши рода Rhinolophus 
(Rhinolophidae), но, возможно, и представители других родов. Дополнительным резервуаром вируса мо-
гут служить употребляемые в пищу промежуточные виды животных (змеи, циветты, ежи, барсуки и т.д.), 
заражение которых происходит при поедании инфицированных летучих мышей. SARS-подобные вирусы 
циркулировали среди летучих мышей в межэпидемическом периоде (2003–2019 гг.);

– сезонные коронавирусы (подрод Duvinacovirus, род Alphacoronavirus) циркулируют в настоящее время (но-
ябрь 2019 г. – январь 2020 г.) в Европейской части, на Урале, в Сибири и на Дальнем Востоке России, 
наряду с вирусами гриппа А (H1N1)pdm09, A (H3N2) и В, а также другими шестью вирусами, вызывающи-
ми острые респираторные вирусные инфекции (вирус парагриппа, респираторно-синцитиальный вирус, 
адено-, рино-, бока-, и метапневмовирусы).

Ключевые слова: обзор; коронавирус; Betacoronavirus; ТОРС, БВРС, SARS-CoV; MERS-CoV; 2019-nCoV;  
COVID-19, летучие мыши; экология; секвенирование; филогенетика.
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дируют структурные белки вириона и вспомогатель-
ные неструктурные белки. В настоящее время к отря-
ду Nidovirales относятся три семейства. Современная 
таксономия семейства Coronaviridae включает два 
подсемейства и 8 родов [1–5]. Коронавирусы рас-
пространены повсеместно и инфицируют млекопита-
ющих (включая человека), птиц, рыб, ракообразных 
и насекомых (табл. 1, см. рис. 1). Природным резерву-
аром ряда коронавирусов из родов Alpha- и Betacoro-
navirus являются летучие мыши (отряд рукокрылые, 
Chiroptera) родов Chaerophon, Eptesicus, Glossophaga, 
Myotis, Miniopterus, Nyctalus, Pipistrellus, Rhinolophus, 
Rousettus, Tylonycteris.

Коронавирусы человека (штамм HCoV229E, Al-
phacoronavirus) впервые были выделены D. Tyrrell 
и M. Bynoe в 1965 г. от больных острыми респиратор-
ными вирусными инфекциями (ОРВИ). Ряд вирусов 
родов Alpha- и Betacoronavirus вызывают тяжёлые 
инфекции животных: свиней (трансмиссивный га-
строэнтерит, эпизоотическая диарея, торовирусная 
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Введение
Коронавирусы (CoV; семейство Coronaviridae)

принадлежат к отряду Nidovirales, который объеди-
няет крупные оболочечные РНК-содержащие виру-
сы. На фотографиях, полученных с использованием 
криогенной электронной микроскопии, вирион коро-
навирусов имеет практически сферическую форму 
(120–160 нм) с характерными выростами – пепломе-
рами (15–20 нм), формирующими зубчатое обрамле-
ние вокруг вирионов (отсюда название: коронавиру-
сы, от лат. Corona). Геном коронавирусов представлен 
одноцепочечной РНК позитивной полярности длиной 
около 30 тыс. н.о., что является максимальным разме-
ром среди всех известных РНК-содержащих вирусов. 
Геном коронавирусов имеет сложную генную органи-
зацию (рис. 1). Бόльшую часть генома с 5’-стороны 
занимают гены 1а и 1b, которые транслируются в ви-
де одного полипротеина pp1a1b (ORF1ab) и кодируют 
белки репликазного комплекса. Многочисленные ге-
ны, расположенные в оставшейся 3’-части генома, ко-
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Таблица 1. Таксономическая структура подсемейства Orthocoronavirinae семейства Coronaviridae (подотряд Cornidovirineae, отряд Nido-
virales) 
Table 1. Taxonomy of the subfamily Orthocoronavirinae (Coronaviridae family,suborder Cornidovirineae, order Nidovirales)

Род
Genus

Подрод
Subgenus

Вид
Species

Вирусы
Viruses

Хозяева
Hosts

Alphacoronavirus Colacovirus Bat coronavirus CDPHE15 Bat coronavirus CDPHE15/USA/200
Myotis lucifugus coronavirus

Млекопитаю-
щие (человек, 
летучие мыши, 
свиньи, собаки, 
кошки, лошади, 
мыши)
Mammals 
(human, bats, 
pigs, dogs, cats, 
horses, mice)

Decacovirus Bat coronavirus HKU10 Hipposideros bat coronavirus HKU10 
Rousettus bat coronavirus HKU10  

Rhinolophus ferrumequinum 
alphacoronavirus HuB-2013

BtMs-AlphaCoV/GS2013 
BtRf-AlphaCoV/HuB2013 

Duvinaco-
virus

Human coronavirus 229E Alfa CoV1
HCoV229E-human coronavirus 229E

Luchacovirus Lucheng Rn rat coronavirus Lucheng Rn rat coronavirus 
Minacovirus Ferret coronavirus Ferret enteric coronavirus 

Mink coronavirus 1
Minunaco-
virus

Miniopterus bat coronavirus 1 Mi-BatCoV1 (Minipterus bat coronavirus 1)
Miniopterus bat coronavirus HKU8 Miniopterus bat coronavirus HKU8

Myotacovirus Myotis ricketti alphacoronavirus 
Sax-2011

Nyctalus velutinus alphacoronavirus SC-2013

Nyctacovirus Nyctalus velutinus alphacoronavirus 
SC-2013

Nyctalus velutinus alphacoronavirus SC-2013

Pedacovirus Porcine epidemic diarrhea virus PEDV (porcine epidemic diarrhea virus) и др.
Scotophilus bat coronavirus 512 Bat coronavirus (BtCoV/512/2005)

Rhinacovirus Rhinolophus bat coronavirus HKU2 Bat coronavirus HKU2
Setracovirus Human coronavirus NL63 Human coronavirus 1196/2001/NL  

NL63-related bat coronavirus strain 
BtKYNL63-9b

NL63-related bat coronavirus

Tegacovirus Alphacoronavirus 1 Canine coronavirus 
Feline coronavirus
Swine enteric coronavirus
Transmissible gastroenteritis virus 

Betacoronavirus Embecovirus China Rattus coronavirus HKU24 Rat coronavirus HKU24 Млекопита-
ющие (чело-
век, крупный 
рогатый скот, 
верблюды, 
лошади, сви-
ньи, барсуки, 
циветты, мыши, 
летучие мыши)
Mammals (hu-
man, cattle, cam-
els, horses, pigs, 
badgers, civets, 
mice, bats)

Human coronavirus HKU Human coronavirus OC 43,
Murine coronavirus Murine coronavirus

Hibecovirus Bat Hp-betacoronavirus Zheji-
ang2013

Bat Hp-betacoronavirus Zhejiang2013

Merbecovirus Hedgehog coronavirus 1 Betacoronavirus Erinaceus/VMC/DEU/2012
Middle East respiratory syndrome-
related coronavirus

MERS-CoV
MERS-CoV-related bat Pipistrellus kuhlii 
Italy 2011,
MERS-CoV-related Bat Hypsigo savii Italy 2011,
MERS-CoV-related Camelus dromedaries 
Saudi Arabia 2013 и др.

Pipistrellus bat coronavirus HKU5 Bat coronavirus HKU5-1
Tylonycteris bat coronavirus HKU4 Bat coronavirus HKU4-1 

Nobecovirus Rousettus bat coronavirus GCCDC1 Rousettus bat coronavirus   
Rousettus bat coronavirus HKU9 Bat coronavirus HKU9-1 

Sarbecovirus Severe acute respiratory syndrome-
related coronavirus

Wuhan seafood market coronavirus 
2019-nCoV
SARS-related human coronavirus Urbani,
SARS-related Rhinolophus bat coronavirus 
Rp3/2004,
SARS-related Rhinolophus bat coronavirus 
RF1/2007,
SARS-related Rhinolophus bat coronavirus 
Rm1/2005,
SARS-related Rhinolophus bat coronavirus 
HKU3/24/2005,
SARS-related palm civet coronavirus 
SZ/2003,
SARS-related Chinese ferret badger corona-
virus, CFB/Sz/94/03 и др.

Продолжение табл. 1 см. на стр. 9
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диарея), крупного рогатого скота (диарея, пораже-
ние респираторного тракта ), лошадей (торовирусная 
инфекция Берне), собак (энтерит), кошек (инфекци-
онный перитонит), мышей и крыс (инфекционный 
гепатит, сиалодакриоаденит), птиц (инфекционный 
бронхит кур) [1–8]. Неклассифицированный коронапо-
добный вирус Рунде (RNDV) был изолирован в 1977 г. 
из клещей Ixodes uriae, собранных в гнездовых коло-
ниях морских птиц на о. Рунде (север Норвегии) [9].

Сезонная коронавирусная инфекция у людей реги-
стрируется в течение года, преимущественно среди 
детей младшего возраста, с эпидемическим подъёмом 
зимой и ранней весной. Коронавирусная инфекция 
ассоциирована с несколькими вирусами (HCoV229E, 
HCoV–HKU1, HCoV-NL63, HCoV-OC43) рода Al-
phacoronavirus (см. табл. 1) [2]. Среди других возбу-
дителей ОРВИ коронавирусная инфекция составляет 
до 10% и часто является причиной внутригоспиталь-
ных вспышек в детских клиниках. Как правило, се-
зонные коронавирусы поражают эпителий верхних 
дыхательных путей и желудочно-кишечного тракта, 
обладая также нейротропностью. Инкубационный 
период – 2–3 сут; начало острое, с сухим кашлем, пер-
шением в горле, лихорадкой, ринитом, иногда с диа-
реей с благоприятным исходом [10, 11].

Тяжёлый острый респираторный синдром 
(ТОРС, SARS)

Возбудитель ТОРС (вирус SARS-related human coro-
navirus Urbani – SARS-CoV) относится к роду Betacoro-

navirus (см. табл. 1). Заболевание, впервые возникшее 
в ноябре 2002 г. в китайской провинции Гуандун, было 
описано итальянским врачом C. Urbani, заразившим-
ся и погибшим в процессе лечения пациентов. Прото-
типный штамм выделенного вируса получил название 
в его честь [12]. Источником заражения людей, вероят-
но, стали употребляемые в пищу гималайские цивет-
ты Paguma  larrata [13], а также енотовидные собаки 
Nyctereutes procyonoides, бирманские хорьковые барсу-
ки Melogale  personata и др. [1, 14, 15]. Однако даль-
нейшие исследования показали, что природные очаги 
вируса SARS-CoV, как и многих других коронавиру-
сов, связаны с представителями отряда рукокрылых 
(Chiroptera), в первую очередь с летучими мышами. 
От летучих мышей SARS-CoV-подобные вирусы изо-
лировали, в основном от подковоносов Rhinolophus, 
а также от видов, принадлежащих к другим родам, 
в Азии (прежде всего в Китае), Африке, Австралии, 
Европе, Америке [1, 2, 14, 16–23]. Популяционный 
транзит SARS-CoV-подобных коронавирусов проис-
ходит от летучих мышей (природные очаги) к мелким 
млекопитающим, употребляющим их в пищу (эколо-
гически связанным с ними) с дальнейшим распростра-
нением среди людей, главным образом респираторным 
путём, реже – алиментарным.

По данным Всемирной организации здравоох-
ранения (ВОЗ), к августу 2003 г. было зарегистри-
ровано 8098 случаев ТОРС с 4–11% летальностью 
[24]. Наибольшее количество заболевших выявлено 
в Китайской Народной Республике (КНР), Сингапу-

Род
Genus

Подрод
Subgenus

Вид
Species

Вирусы
Viruses

Хозяева
Hosts

Deltacoronavirus Andecovirus Wigeon coronavirus HKU20 Infectious bronchitis virus Beaudette Птицы
BirdsBuldecovirus Bulbul coronavirus HKU11 BuCoV HKU11 (bulbul coronavirus)

Coronavirus HKU15 Porcine coronavirus HKU15 
Munia coronavirus HKU13 Munia coronavirus HKU13
White-eye coronavirus HKU16 White-eye coronavirus HKU16

Herdecovirus Night heron coronavirus HKU19 Night-heron coronavirus HKU19
Moordeco-
virus

Common moorhen coronavirus 
HKU21

Common-moorhen coronavirus HKU21

Gammacorona-
virus

Cegacovirus Beluga whale coronavirus SW1 Beluga whale coronavirus SW1 Киты
Whales

Igacovirus Avian coronavirus ACoV (avian coronavirus) Птицы
Birds

Рис. 1. Структура генома коронавируса 2019-nCoV. Геном представлен одноцепоченой РНК позитивной полярности. Большую 
часть генома с 5’-стороны занимают гены 1а и 1b, которые транслируются в виде одного полипротеина (ORF1ab) и кодируют белки 
репликазного комплекса (РНК-зависимая РНК-полимераза, протеаза, хеликаза, праймаза и др.). Многочисленные гены, расположен-

ные в оставшейся 3’-части генома, кодируют структурные белки вириона (S, E, M, N) и вспомогательные неструктурные белки.
Fig. 1. Genome organization of new 209-nCoV virus. The genome of the virus is ss(+)RNA. The majority of the genome at the 5’ part is 
occupied by 1a and 1b ORF, which are translated as a single polyprotein (ORF1ab) and encode proteins of the replicase complex (RNA-
dependent RNA polymerase, protease, helicase, primase, etc.). The genes located in the 3’ part of the genome encode structural proteins  

of the virion (S, E, M, N) and non-structural auxiliary proteins. 
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ским работникам, тесно контактирующим с больны-
ми. Клиническая картина при БВРС принципиально 
не отличается от ТОРС. Возбудитель БВРС (вирус 
MERS-CoV) также относится к роду Betacoronavirus, 
подроду Merbecovirus (см. табл. 1).

Следует иметь в виду, что ряд видов отряда руко-
крылых (Chiroptera), подобно птицам, осуществляют 
ежегодные сезонные миграции, зимуя в том числе 
в пределах ареала природных очагов вируса БВРС 
[36]. Таким образом, вирус, помимо экспорта с инфи-
цированными людьми, может попасть на территорию 
РФ и с летучими мышами. Не случайно все эпидеми-
ческие вспышки возникали осенью, в период мигра-
ции летучих мышей. Такая же ситуация характерна 
для вспышек новых вариантов гриппа птиц, которые 
происходят во время или после массовой миграции, 
когда наблюдаются высокая концентрация животных 
в местах зимовок и перемешивание популяций. 

Новый коронавирус 2019-nCoV (COVID-19)
Вспышка заболевания зарегистрирована в дека-

бре 2019 г. в г. Ухань (провинция Хубэй, КНР) [37], 
хотя первые случаи были зафиксированы ещё в ноя-
бре 2019 г. Вспышка имеет тенденцию к распростра-
нению на другие 30 городов КНР, включая Пекин 
и Шанхай [38]. Инфицированные пациенты выявле-
ны не менее чем в 40 странах Азии, Америки, Европы 
и Австралии; в Российской Федерации выявлены два 
случая. В КНР и ряде других стран к 01.03.2020 заре-
гистрировано более 80 тыс. случаев с 2,0% летально-
стью. В Ухане и ещё в 17 городах объявлен карантин, 
туда направлено дополнительно порядка 4000 меди-
цинского персонала, включая 450 военных врачей, 
за 2 нед построены две современные боксированные 
больницы, каждая на 1000 коек. В КНР предприняты 
быстрые и жёсткие меры, направленные на ограни-
чение распространения инфекции и минимизацию 
последствий. Между тем Минсельхоз КНР объявил 
о новой вспышке гриппа А (H5N1) среди домаш-
них птиц в провинции Хунань, пограничной с Хубэй 
(случаев заболевания людей пока не выявлено). ВОЗ 
на 30.01.2020 объявила чрезвычайную медицинскую 
ситуацию на международном уровне.

Первичным источником инфекции на первом эта-
пе исследований считали морепродукты на пищевом 
рынке, где продают много других продуктов живот-
ного происхождения, в частности змей (вторая гипо-
теза о первичном источнике). Однако, как показывает 
анализ данных по филогенетике выделенных штам-
мов, первичным природным резервуаром, подобно 
вирусам SARS-CoV и MERS-CoV, являются тяготею-
щие к жилью человека виды летучих мышей (рис. 2). 
Основное значение имеют подковоносы (Rhinilophi-
dae, Rhinolophus), в том числе большой подковонос 
R. ferrumequinum (Schreber, 1775). Ареал большого 
подковоноса включает Европу, Крым, Кавказ, Сред-
нюю Азию, Северную Африку, Северную Индию, Ки-
тай, Корею и Японию [36]. В Российской Федерации 
он распространён вплоть до 44°с.ш., образует коло-
нии до 500 особей, обычно с трёхцветной ночницей 

ре и Канаде. Распространение вируса происходило 
из Юго-Восточной Азии по международным авиали-
ниям в связи с коротким инкубационным периодом 
(2–3 сут) [24–27]. Распространение заболевания про-
исходило в основном в госпитальных условиях. Один 
больной в среднем заражал трёх-четырёх контакт-
ных лиц [28]. 60% всех летальных случаев пришлось 
на медицинских работников. При тяжёлых формах 
с пневмонией развивается диффузное поражение аль-
веол за счёт нарушения целостности их стенок, повы-
шения проницаемости капиллярной мембраны с по-
следующим отёком лёгких, развиваются гипоксия, 
артериальная гипоксемия, респираторный ацидоз 
и алкалоз [26, 29, 30]. В основе патогенеза острого по-
вреждения лёгких лежит пропотевание плазмы и фор-
менных элементов крови в альвеолы и интерстиций 
лёгких.

Начало болезни острое: озноб, температура те-
ла 38–39 °С, головная боль, слабость, мышечные бо-
ли, кашель, боли в горле, ринит [29]. На 3-й – 7-й день 
болезни развивается респираторная фаза с признака-
ми поражения нижних дыхательных путей, с усиле-
нием кашля, появлением одышки, чувства нехватки 
воздуха. При аускультации на фоне ослабленного 
дыхания прослушивают влажные хрипы. Нарастают 
гипоксия и гипоксемия. На рентгенограмме выявля-
ются мультифокальные, имеющие тенденцию к слия-
нию инфильтраты. В 1/3 случаев появляются признаки 
поражения желудочно-кишечного тракта: тошнота, 
рвота, диарея. В 10% случаев развивается синдром 
острого повреждения лёгких с сухим кашлем, одыш-
кой, тахипноэ и тахикардией, высокой температурой, 
снижением артериального давления, угнетённым ды-
ханием, сменой алкалоза на ацидоз, нарастанием отё- 
ка лёгких, острой дыхательной недостаточностью 
с неблагоприятным исходом. Хотя специфических 
антивирусных препаратов в настоящее время не раз-
работано, в нескольких исследованиях показано, что 
коронавирусы чувствительны к высоким дозам ин-
терферона (препараты Вэллферон, Бетаферон, интер-
ферон альфа-2b  и др.) и рибавирина [31, 32].

Ближневосточный респираторный синдром 
(БВРС, MERS-CoV)

Первые случаи заболевания БВРС у людей бы-
ли зарегистрированы в восточной части Саудовской 
Аравии в сентябре 2012 г. Завозные случаи выявлены 
в других странах Ближнего Востока (Иордания, Ка-
тар, Объединённые Арабские Эмираты), в Северной 
Африке (Тунис), в Европе (Франция, Германия, Ве-
ликобритания, Италия) и в Америке (США, Канада) 
[33]. Эпизодические случаи отмечены и в Саудовской 
Аравии. На декабрь 2019 г. подтверждены 2484 слу-
чая, из которых 857 (34,5%) закончились летальным 
исходом.

Заражение происходит через продукты жизнедея-
тельности летучих мышей, являющихся природным 
резервуаром вируса, а также, возможно, через проме-
жуточных хозяев – верблюдов [34, 35]. Среди людей 
установлена прямая передача, особенно медицин-
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(Myotis emarginatus, E. Geoffroy, 1806), тяготеет к жи-
лью человека, совершает сезонные миграции. В ме-
стах зимовок скапливается до 500 особей, половину 
из них составляет молодняк, не имеющий иммуните-
та к инфекциям. Вирусы выделены от летучих мышей 
в 2011 г. (1), в 2012 г. (4), в 2013 г. (4), в 2015 г. (1), 
в 2016 г. (2) и в 2017 г. (1). Это значит, что вирус про-
должал циркулировать в КНР среди летучих мышей, 
главным образом среди видов рода Rhinilophus в меж- 
эпидемический период при отсутствии заболеваемо-
сти среди людей. В 2006–2014 гг. в КНР изолировали 
три штамма Betacoronavirus от летучих мышей рода 
Rousettus (см. рис. 2).

Европейское региональное бюро ВОЗ разработало 
ряд документов для обеспечения готовности стран 
региона к противодействию новой опасности в случае 
дальнейшего распространения вируса. Подготовлены 
оценка экспресс-рисков по состоянию на 22.01.2020; 
рекомендации по определению случаев заболевания 
для эпидемиологического надзора [39], клиническо-

му ведению тяжёлых больных, стандартному набору 
документации и медицинских изделий для противо-
действия болезни [40, 41]; руководство по снижению 
риска передачи инфекции от животных к человеку на 
рынках живых животных [39], по диагностическим 
процедурам [40–43]. Использование лабораторных 
методов (ОТ-ПЦР в реальном времени) абсолютно 
необходимо, поскольку выявлены случаи инаппа-
рантного течения болезни [44]. 

В Российской Федерации на 4-й неделе 2020 г. 
(с 20 по 26 января) активно циркулировали вирусы 
гриппа А (H1N1)pdm09, H3N2 и В с единичными 
летальными исходами, а также другие возбудители 
ОРВИ: респираторно-синцитиальный вирус, ринови-
русы, аденовирусы, вирус парагриппа, бокавирусы, 
метапневмовирусная и микоплазменная инфекции. 
Выявлены единичные находки сезонного представи-
теля коронавирусов (Alphacoronavirus) (данные Цен-
тра экологии и эпидемиологии гриппа Национально-
го центра по гриппу, сотрудничающего с ВОЗ, Ин-

Рис. 2. Филогенетическая структура рода Betacoronavirus (Coronaviridae: Nidovirales) с указанием положения нового коронавируса 
2019-nCoV.

Fig. 2. Phylogenetic tree of the Betacoronavirus genus. The strains of new coronavirus 2019-nCov are marked with dots.
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ститут вирусологии им. Д.И. Ивановского, НИЦЭМ  
им. Н.Ф. Гамалеи Минздрава России (ЦЭЭГ)) (табл. 2).

Блестящая работа китайских вирусологов в крат-
чайшие сроки обеспечила изоляцию возбудителя и его 
молекулярно-генетическую характеристику после сек-
венирования полного генома (MN908947.3). Свобод-
ный доступ к этим результатам позволил немедленно 
разработать диагностические тест-системы, на основе 
ОТ-ПЦР в режиме реального времени. К концу янва-
ря 2020 г. эти тест-системы, разработанные в вирусо-
логическом центре «Вектор» Роспотребнадзора, уже 
широко использовались для скрининга подозритель-
ных на 2019-nCoV больных. На конец января 2020 г. 
в Российской Федерации выявлено по одному заболев-
шему в Забайкалье и в Тюменской области. Решением 
Президента РФ В.В. Путина создан штаб по профилак-
тике завоза 2019-CoV в Россию во главе с вице-премье-
ром Т.А. Голиковой. В него вошли руководитель Роспо-
требнадзора, главный государственный санитарный 
врач РФ А.Ю. Попова, министр здравоохранения РФ  
М.А. Мурашко и др. Утверждены временные методиче-
ские рекомендации по профилактике, диагностике и ле-
чению новой коронавирусной инфекции (2019-nCoV). 
Анализ филогенетических данных позволил отнести 
новый вирус 2019-nCoV к роду Betacoronavirus, подро-
ду Sarbecovirus в группу SARS-related human coronavi-
rus, куда входят и многочисленные штаммы, изолиро-
ванные от летучих мышей (SARS related Rhinolophus 
bat coronavirus RF1 и др.) (см. табл. 1, рис. 2).

Обсуждение
Анализ данных по филогенетике возбудителей 

ТОРС (SARS), БВРС (MERS) и COVID-19 позволя-
ет расценивать возникшую в декабре 2019 г. в Уха-
не коронавирусную инфекцию как вариант ТОРС со 
сравнимыми показателями вирулентности, развития 
эпидемической ситуации и особенностями клиниче-
ских проявлений. Генетическая близость вируса CO-
VID-19 с SARS-подобными вирусами летучих мышей 
(SARS-related human coronavirus и SARS-related Rhi-
nolophus bat coronavirus RF1), изолированными от не-
скольких видов рода Rhinolophus, позволяет предпо-
ложить их основную роль в сохранении вирусных 
популяций в природных очагах. Другие позвоночные, 
имеющие непосредственные экологические связи 
с летучими мышами (циветты, змеи и др., поедающие 
летучих мышей), служат  в качестве промежуточных 
хозяев. В случае их использования в пищевых целях 
они могут стать источниками заражения людей.

С представителями отряда рукокрылых (Chirop-
tera; подотряд летучих мышей Microchiroptera) тесно 
связаны коронавирусы рода Betacoronavirus (SARS-
CoV, COVID-19 из подрода Sarbecovirus, MERS-CoV 
из подрода Merbecovirus), а также ряд представите-
лей рода Alphacoronavirus (подрода Colacovirus, De-
cacovirus, Minunacovirus, Myotacovirus, Nyctacovirus, 
Rhinacovirus) (см. табл. 1). Наряду с отсутствием 
острых клинических проявлений инфекции это сви-
детельствует о древних (возможно, с эпох палеоцена – 

Таблица 3. Сравнительные показатели заболеваемости и смертности людей от зоонозных вирусов, принадлежащих семействам  
Coronaviridae (Betacoronavirus) и Orthomyxoviridae (Influenza A virus), в 2002–2019 гг.
Table 3. Morbidity and mortality of humans associated with zoonotic viruses (Coronaviridae (Betacoronavirus), and Orthomyxoviridae  
(Influenza A virus)) in 2002–2019

Семейство
Family

Род
Genus

Подрод
Subgenus

Вирус 
Virus

Период,  
годы

Period

Число  
заболевших
Number of 

infected

Летальность, 
%

Mortality, %

Район возникно-
вения

Place of origin

Природный резервуар
Natural source

Coronaviri-
dae

Betacorona-
virus

Merbeco-
virus

MERS-CoV 2012–2019 2,5 тыс.
2,5 ths

35 Саудовская 
Аравия +  
26 стран

Saudi Arabia + 
26 countries

Летучие мыши (Pip-
istrellus и др.)

Bats (Pipistrellus and 
other)

Sarbeco-
virus

SARS-relat-
ed CoV

2002–2003 8,5 тыс.
8,5 ths

11 КНР + 20 стран
PRC + 20 coun-

tries

Летучие мыши (Rhino-
lophus и др.)

Bats (Rhinolophus and 
other)

COVID-19 2019–... Более 90 тыс.
More than  

90 ths

3 КНР+  
70 стран

PRC + 70 coun-
tries

Летучие мыши            
Bats (Rhinolophus and 

other)

Orthomyxo-
viridae

Influenza 
virus A

H5N1 2003–2019 861 53 КНР + 17 стран
PRC + 17 coun-

tries

Птицы  
(водного комплекса)
Water complex birds

H5N6 2014–2019 24 29 КНР
 PRC

Птицы
Birds

H7N9 2013–2019 1568 39 КНР 
PRC

Птицы (водного ком-
плекса)

Water complex birds
H9N2 2015–2019 28 0 КНР 

PRC
Птицы (водного ком-

плекса)
Water complex birds
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эоцена, 60–70 млн лет назад) тесных экологических 
связях летучих мышей и вирусов подсемейства Or-
thocoronavirinae. Такая связь установлена с нетопы-
рями (Pipistrellus) у MERS-rеlated вирусов (Merbeco-
virus), а у SARS-related и COVID-19 – с подковоноса-
ми (Rhinolophidae, Rhinolophus).

Принятые в Российской Федерации меры по про-
филактике завоза вируса, безусловно, важны. Вместе 
с тем они не могут полностью предотвратить случаи 
заноса вируса инфицированными людьми, во время 
инкубационного периода, или имеющими стёртые 
и инаппарантные формы заболевания. Задача ослож-
няется и тем, что события разворачиваются на фоне 
сезонной эпидемии гриппа с одновременной цирку-
ляцией вирусов гриппа А (H1N1)pdm09, H3N2) и В, 
вызывающих в том числе и тяжёлые формы заболе-
вания с летальным исходом, а также 8 других респи-
раторных вирусов, включая сезонный коронавирус 
(Alphacoronavirus) (см. табл. 2).

В 2002–2019 гг. в мире зарегистрировано по край-
ней мере 7 эпидемических ситуаций (в основном 
в КНР), связанных с зоонозными коронавирусами 
(Coronaviridae, Betacoronavirus) и вирусами гриппа 
(Orthomyxoviridae, Influenza A virus). Число заболев-
ших превысило 100 тыс., летальность варьировала 
от 2 до 50% (табл. 3), отмечена угроза возникновения 
пандемий [45]. Очевидно, что подобные ситуации бу-
дут возникать и в обозримом будущем [46–49]. Это 
требует объединения международных действий для 
комплексной разработки специалистами (эпидемио-
логами, экологами, вирусологами, клиницистами, ор-
ганизаторами здравоохранения) планов в целях мини-
мизации последствий возникновения новых и вновь 
возвращающихся (emerging-reemerging) инфекций.
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