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ВИРУСЫ ЛЕТУЧИХ МЫШЕЙ,  
ОБЛАДАЮЩИХ ЗООНОЗНЫМ ПОТЕНЦИАЛОМ

В последние годы изучение вирусов летучих мышей стало особенно актуальным в свете пан-
демии коронавирусной инфекции и других крупных вспышек вирусных заболеваний, таких как 
лихорадка Эбола и вирус Зика. Летучие мыши являются важными резервуарами многих патоге-
нов, которые могут вызывать заболевания у человека и животных. Эти млекопитающие не только 
служат первичными источниками различных инфекций, но и играют ключевую роль в их распро-
странении, что делает их объектом повышенного интереса для вирусологов и эпидемиологов.

В данной статье предпринимается попытка систематизировать информации о наиболее 
распространённых вирусах, ассоциированных с летучими мышами на глобальном уровне. Рас-
сматриваются основные вирусные семейства, циркулирующие среди рукокрылых, а также их 
патогенные свойства и механизм взаимодействия с хозяином. Кроме того, в статье представлен 
обзор текущих исследований, проводимых в Казахстане, касающихся вирусов летучих мышей. 
Анализируется актуальность этих исследований в контексте охраны здоровья населения и воз-
можности предотвращения будущих вспышек вирусных заболеваний.

Таким образом, данная работа подчеркивает значимость летучих мышей как биологических 
индикаторов здоровья экосистем и человека, а также их роль в эпидемиологии инфекционных 
заболеваний.
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Bat viruses with zoonotic potential

In recent years, the study of bat viruses has become particularly relevant in light of the coronavirus 
pandemic and other major outbreaks of viral diseases, such as Ebola fever and the Zika virus. Bats are 
important reservoirs for many pathogens that can cause diseases in humans and animals. These mam-
mals not only serve as primary sources of various infections but also play a key role in their transmission, 
making them a subject of increased interest for virologists and epidemiologists.

This article attempts to systematize information about the most common viruses associated with bats 
on a global scale. It examines the main viral families circulating among bats, as well as their pathogenic 
properties and mechanisms of interaction with the host. Additionally, the article presents an overview of 
current research conducted in Kazakhstan regarding bat viruses. The relevance of these studies is ana-
lyzed in the context of public health and the potential for preventing future outbreaks of viral diseases.

Thus, this work emphasizes the significance of bats as biological indicators of ecosystem and human 
health, as well as their role in the epidemiology of infectious diseases.
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Зооноздық потенциалы бар жарқанаттар вирустары

Соңғы жылдары жарғанат вирустарын зерттеу коронавирус пандемиясы мен Эбола қызба-
сы, Зика вирусы сияқты басқа ірі вирустық аурулардың індеттері тұрғысынан ерекше маңызға 
ие болды. Жарғанаттар адам мен жануарларда ауру тудыратын көптеген патогендердің маңыз-
ды резервуарлары болып табылады. Бұл сүтқоректілер түрлі инфекциялардың бастапқы көздері 
ғана емес, сонымен қатар олардың таралуында да негізгі рөл атқарады, бұл оларды вирусологтар 
мен эпидемиологтар үшін қызығушылық тудыратын объект етеді.

Бұл мақалада әлемдік деңгейде жарғанаттармен байланысты ең көп таралған вирустар тура-
лы ақпаратты жүйелендіруге тырысады. Онда жарғанаттар арасында айналатын негізгі вирус от-
басылары, сондай-ақ олардың патогендік қасиеттері мен хостпен өзара әрекет ету механизмдері 
қарастырылады. Сонымен қатар, мақалада Қазақстанда жүргізіліп жатқан жарғанат вирустары 
туралы қазіргі зерттеулердің шолуы ұсынылған. Бұл зерттеулердің халық денсаулығын қорғау 
және болашақ вирустық аурулардың індеттерін алдын алуға байланысты өзектілігі талданады.

Осылайша, бұл жұмыс жарғанаттардың экожүйе мен адам денсаулығының биологиялық ин-
дикаторлары ретіндегі маңыздылығын және инфекциялық аурулардың эпидемиологиясындағы 
рөлін атап өтеді.

Түйін сөздер: зооноздар, жарғанаттар, вирустық инфекциялар.

Введение

Летучие мыши – одни из наиболее распро-
странённых и многочисленных групп млекопи-
тающих. Существует более 1400 видов рукокры-
лых, что составляет приблизительно 21% из всех 
таксономических групп [1]. Настолько широкое 
разнообразие уступает лишь грызунам, видовое 
разнообразие которых превышает 2500 видов 
[2]. Оба отряда – носители широкого спектра ви-
русов-потенциальных источников патогенных 
инфекций [3]. При этом представители отряда 
рукокрылых (Chiroptera) имеют отличительные 
от других зверей черты: способность к полёту, 
ориентация в пространстве с помощью звуковых 
волн, физиологическую и иммунную специфич-
ность. Последние из перечисленных особенно-
стей делают из летучих мышей носителей широ-
кого спектра вирусов, в том числе опасных для 
человека [4].

Летучих мышей используют в качестве объ-
екта исследований по профилактике и защите от 
заболеваний [5], механизмам иммунного ответа 
[6], старения [7], изучения принципов движения 
и аэродинамики [8], адаптивной эволюции [9] и 
оптимизации искусственного интеллекта [10]. 
Так же они играют значительную роль в под-
держании стабильности экосистем: участвуют в 
опылении, выполняют важную миссию по унич-
тожению вредителей многих видов растений 
[11]. Но независимо от всей пользы, которую 

приносят рукокрылые, они всё ещё остаются ис-
точником опасных вирусных инфекций.

Рукокрылые обладают особым специфиче-
ским иммунным ответом на патогенные инфек-
ции. При этом они не только остаются резервуа-
рами для вирусов, но и способны передавать их 
другим видам, включая человека. Вирусы более 
20 семейств были выделены из популяций лету-
чих мышей, часть из которых – зачатки новых 
зоонозных болезней [12]. В базе данных ZOVER 
зарегистрировано 15909 вирусов, ассоцииро-
ванных с летучими мышами [13], из них 19 ви-
дов были признаны патогенными для человека, 
включая вирусы Эбола, Нипах и Хендра [14].

Существуют случаи крупных вспышек ви-
русных заболеваний, которые связывают с лету-
чими мышами, среди них:

- болезнь, вызванная вирусом Марбург в 
1967 году;

- эпидемия Ниппа-вируса в 2001 году, Бан-
гладеш;

- синдром тяжёлой острой респираторной не-
достаточности (SARS) в 2002-2003 годах, Китай, 
провинция Гуандун;

- ближневосточный респираторный синдром 
(MERS) в 2012 году;

- вспышка Эбола в 2013-2014 годах;
- пандемия SARS-CoV-2 в 2019 году.
Помимо данных заболеваний, с летучими 

мышами связывают эпидемию гриппа H5N1 
2003 года в Тайланде и Вьетнаме [15], а так-



133

Т.Б. Сабыржан и др.

же вспышку синдрома острой диареи свиней 
(SADS) в 2017 году [16]. 60% от всех известных 
патогенов представляют зоонозные инфекции 
[17]. Возникновение зоонозов в естественной 
среде основано на передаче патогена от летучей 
мыши к животному-реципиенту. В данной цепи 
реципиентом может оказаться и промежуточный 
хозяин. Так, например, промежуточным звеном 
в передаче SARS-CoV от рукокрылых к челове-
ку считаются циветты, а у вирусов Эболы и Ни-
пах – обезьяны и свиньи [18].

Несмотря на широкое распространение РНК 
вирусов: генипавирусов, филовирусов и корона-
вирусов в популяциях рукокрылых, сами пато-
гены изолируются нерегулярно и эпизодически 
[19]. Существует зависимость выделения виру-
сов от летучих мышей и их физиологическим 
состоянием: у здоровых особей вирусы выделя-
ются реже; в то время как периоды беременно-
сти самок рукокрылых коррелируют с сезонным 
распространением вирусов [20, 21]. Влияние па-
тогена на летучих мышей различается от вида, а 
также от специфичности и памяти иммунитета 
отдельной особи [22]. Интенсивность внутри- и 
межпопуляционной циркуляции вируса достига-
ет пика в период размножения и миграции [23]. 
Таким образом, изучение вирома летучих мы-
шей имеет решающее значение для прогнозиро-
вания и предотвращения возникновения зооноз-
ных заболеваний.

Исследования летучих мышей как отряда 
млекопитающих в Казахстане остановились в 
конце XX века. К сожалению, в настоящее вре-
мя нет специалистов-териологов, занимающих-
ся этой проблемой, ведь Казахстан представлен 
обширной фауной рукокрылых, насчитывавшей 
около 25 видов [24]. Целью данного обзора в том 
числе является привлечь внимание к этой про-
блеме в Казахстане, поскольку этот потенциаль-
ный вирусный резервуар несёт неизведанные 
риски здравоохранению. Статья освещает су-
ществующие знания в мире о вирусах летучих 
мышей и состояние изученности проблемы в Ка-
захстане.

Коронавирусы
Семейство коронавирусов составляют четы-

ре рода: альфа, бета, гамма и дельта-коронави-
русы. Особое свойство представителей данного 
семейства, как РНК-вирусов, – высокая скорость 
мутаций, что, соответственно, ведёт к более 
интенсивному и частому образованию новых 
штаммов. Из широкого многообразия корона-
вирусов способность инфицировать людей име-

ется лишь у альфакоронавирусов HCoV-NL63 и 
HCov-229E, а также HCoV-OC43 и HCoV-HKU1, 
относящимся к бетакоронавирусам [25]. Коро-
навирусы представляют значительную угрозу 
для общественного здравоохранения, особенно 
в контексте их способности к быстрой адапта-
ции и распространению среди различных видов. 
Эти вирусы, как представители РНК-вирусов, 
характеризуются высокой скоростью мутаций, 
что способствует частому образованию новых 
штаммов и усложняет разработку долгосроч-
ных профилактических и лечебных мер. Среди 
множества коронавирусов немногие способны 
инфицировать человека, но те, которые обла-
дают этой способностью, могут вызывать се-
рьёзные заболевания, такие как SARS, MERS и 
COVID-19, представляющие глобальную опас-
ность и известно, что их вероятным резервуаром 
в природе являются летучие мыши.

SARS
В конце 2002 г. в провинции Гуандун, Китай, 

были зарегистрированы случаи респираторного 
заболевания, несущего риск для жизни. Вызыва-
емая вирусом болезнь сопровождалась высокой 
температурой, ознобом, одышкой, кашлем и ли-
хорадкой [26]. Инфекция преимущественно пе-
редавалась воздушно-капельным путём, второ-
степенными путями передачи считали: аэрозоли 
и фомиты [27], также определено, что существу-
ет вероятность передачи конъюнктивальным пу-
тём [28].

Далее, схожие случаи повторились во Вьет-
наме, Канаде и Гонконге. В первую очередь 
инфекция распространилась на медицинских 
работников. Весной 2003 года болезнь получи-
ла название «тяжелый острый респираторный 
синдром» (SARS), тогда же начались первые по-
пытки предотвращения распространения болез-
ни. Вспышки тяжелого острого респираторного 
синдрома в 2002-2003 гг., которые привели к бо-
лее чем 8000 случаев инфицирования и практи-
чески 800 смертельным исходам, были вызваны 
новым коронавирусом (CoV), ныне известным 
как коронавирус, ассоциированный с атипичной 
пневмонией [29]. Последствия инфекции, кото-
рые понесли 29 пострадавших стран, составили 
примерно 40 миллиардов долларов США [30]. 
SARS-CoV – РНК-вирус с одиночной положи-
тельной цепью, состоящей из около 32 тысяч 
п.н., кодирующих белки репликазы и шипика, 
оболочки, мембраны и нуклеокапсида [31].

Вспышки вирусов Эбола, Ханта, Нипах, 
переносчиками которых были летучие мыши, 
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подтверждают появление ранее не существо-
вавших путей межвидовой передачи вирусных 
патогенов [32]. Первые подтверждения межви-
довой передачи вируса были осуществлены ещё 
в 2003 году, с обнаружением вируса у циветт 
и енотовидных собак [33]. Дж. С. М. Пейрис с 
коллегами выявили активную и устойчивую 
передачу инфекции SARS-CoV от человека к 
человеку [34]. Позже, в 2005 году, в Китайском 
центре по контролю и профилактике заболева-
ний было выявлено, что в природных условиях 
вышеупомянутые животные не подвергаются 
коронавирусной инфекции [35]. А полученные 
Сусанной Лау данные указывают на роль циветт 
как промежуточных переносчиков инфекции, а 
не естественных резервуаров [36]. Основываясь 
на исследованиях Вэндонга Ли роль передачи 
патогена стали приписывать летучим мышам 
рода Rhinolophus, так как коронавирусы этой 
группы млекопитающих генетически схожи с 
SARS-CoV [37].

Коронавирусы, передающиеся летучи-
ми мышами, главным образом связаны с 
Microchiroptera, которые не ограничиваются 
тропическими климатическими условиями. Это 
позволяет им иметь гораздо более широкое гео-
графическое распространение, чем другие виру-
сы рукокрылых [38]. Помимо людей инфекции 
SARS-CoV были подвержены: домашние кошки 
[39], макаки [40], хорьки, сирийские хомячки 
[41], мыши и африканские мартышки [42]. На-
столько высокую вариабильность и адаптацию к 
новым хозяевам вирусу обеспечивают белковые 
«шипы» [43], которые обладают высокой сте-
пенью сходства (89,8–92,7%) с белками SARS-
подобных коронавирусов летучих мышей. Это 
сходство особенно выражено в рецептор-связы-
вающем домене, который играет важную роль 
во взаимодействии с рецепторами [44]. Следу-
ет отметить, что случаи SARS-CoV в Казахста-
не не зарегистрированы, а род летучих мышей 
Rhinolophus отряда Microchiroptera широко 
представлен в Казахстане.

MERS
Впервые Ближневосточный респираторный 

синдром (MERS) был выделен в 2012 году от 
пациента больницы в Джидде, Саудовская Ара-
вия [45]. Помимо Саудовской Аравии вирус был 
обнаружен в ОАЭ, Кувейте, Бахрейне, Катаре и 
ещё 23 других странах, также было зафиксиро-
вано более 850 случаев гибели от инфекции [46].

Геном вируса MERS состоит из 30 тысяч пар 
нуклеотидов (т.п.н.) и включает 10 открытых ра-

мок считывания [47]. Аминокислотные последо-
вательности нового вируса на 77% совпадали с 
двумя коронавирусами, ранее выделенными от 
рукокрылых родов Pipistrellus (японский нето-
пырь) и Tylonycteris (малая бамбуковая летучая 
мышь). А обнаруженная позже корреляция экс-
прессии CD26/DPP4 с чувствительностью к ин-
фекции MERS в клетках летучих мышей лишь 
подтвердила предположения о природе источни-
ка вируса [48].

Верблюды – главные резервуары для MERS. 
Об этом свидетельствуют исследования 2014 [50] 
и 2017 годов [49], а работы 2018 года подтверж-
дают важную роль верблюдов в распростране-
нии вируса MERS и указывают на возможные 
факторы передачи инфекции от животных к лю-
дям [50]. Летучие мыши в свою очередь могут 
быть потенциальным первичным резервуаром 
для коронавирусов, которые впоследствии мо-
гут передаваться человеку через других живот-
ных, включая верблюдов, свиней и кошек [51]. 
Несмотря на то, что летучие мыши не были пря-
мым источником инфекции MERS у людей, они 
могут играть роль в переносе вирусов и влиять 
на появление новых вариантов патогенов [52]. 
Несмотря на хорошо развитое верблюдоводство, 
случаи заболевания MERS в Казахстане не выяв-
лены. В период вспышки MERS в мире и позже, 
в нашей республике проведены скрининговые 
исследования сывороток верблюдов на антитела 
этому вирусу и все результаты оказались отри-
цательными [53, 54]. Однако, в 2017 и 2018 го-
дах при серологическом скрининге верблюдов в 
Казахстане положительные случаи были выяв-
лены у 0,54% бактрианов и 0,24% дромадеров из 
8207 исследованных образцов сыворотки [55], 
что говорит о циркуляции этого вируса среди 
верблюдов в Казахстане и его зоонозном потен-
циале. В скрининговых исследованиях на РНК 
вируса положительные образцы в Казахстане не 
обнаружены.

SARS-CoV-2
Пандемия COVID-19 – третья крупная эпи-

демия коронавирусов, с зарегистрированным 
распространением патогена от животных к лю-
дям. Согласно данным ВОЗ по состоянию на 19 
июля 2023 года (с момента вспышки инфекции 
в центральном Китае) было зарегистрировано 
768.237.788 подтвержденных случаев заболева-
ния COVID-19, в том числе 6.951.677 случаев 
смерти [56].

Как и в случае с SARS-CoV и MERS, корона-
вирусы SARS-CoV-2 относятся к подсемейству 
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Orthocoronavirinae [60]. Несмотря на схожесть 
инфекции с SARS-CoV (гомология в 82%), 
SARS-CoV-2 имеет меньшую патогенность, но 
большую инфекционность. Так же COVID-19 
отличается наличием неспецифических, легких 
и бессимптомных проявлений [58]. Ещё одной 
отличительной от SARS-CoV чертой считается 
высокая адаптация вируса к человеку, о чём сви-
детельствует менее частые изменения в геноме 
вируса при репликации в человеческой популя-
ции [59].

Частота мутаций, характерная SARS-CoV-2, 
составляет 1-2 изменения в месяц [61]. Столь 
высокая периодичность мутаций и генетическая 
изменчивость вируса связана с неточностью 
действия их РНК-полимеразы [62], работа кото-
рой проходит по прерывистому и переключае-
мому шаблону репликации [63]. Частые ошибки 
рекомбинации вируса – не единственная причи-
на межвидовой передачи: особую роль играет 
взаимодействие S-белка с рецептором ангиотен-
зинпревращающего фермента хозяина (ACE2). 
Помимо этого, многообразию вариантов вируса 
способствуют частые делеции и аминокислот-
ные замены [64]. Предполагается, что изменения 
в аминокислотном составе S-белков играют ос-
новную роль в передаче вируса от естественных 
резервуаров к другим хозяевам [65]. Генетиче-
ская изменчивость SARS-CoV-2 играет важную 
роль в их инфекционности и способности избе-
гать иммунного ответа. Взаимодействие S-белка 
с рецептором ACE2 у человека является ключе-
вым фактором, определяющим эффективность 
заражения и распространения вируса. Частота 
мутаций и рекомбинации, а также изменения в 
геноме, такие как делеции и аминокислотные 
замены, способствуют возникновению новых 
вариантов вируса, что подчёркивает необходи-
мость постоянного мониторинга.

Природным источником SARS-CoV-2 при-
нято считать летучих мышей Rhinolophus affinis, 
так как геном патогена на 96,2% гомологичен их 
коронавирусу RaTG13. К промежуточным хозя-
евам вируса относят панголинов, коронавирусы 
которых схожи с вирусами рукокрылых на 90% 
(Manis javanica) [66]. Помимо основных хозяев 
вируса, его переносчиками могут быть хорьки 
и кошки. Также вирус был обнаружен у собак, 
свиней и домашних птиц [67]. Летучие мыши, 
будучи природными резервуарами коронави-
русов, играют критическую роль в распростра-
нении инфекции. Их уникальная способность 
переносить вирусы без видимых симптомов де-
лает их важными элементами в цепочке переда-

чи вирусов. Следует отметить, что данный вид 
Rhinolophus affinis в Казахстане не встречается.

Острые респираторные инфекции – самые 
распространённые инфекционные заболевания 
среди людей. Новые вирусы, способные вы-
зывать эти инфекции и передаваться через ды-
хательные пути, представляют значительную 
угрозу для общественного здравоохранения, 
поскольку могут вызывать массовые и быстро 
распространяющиеся пандемии. Летучие мыши 
играют значительную роль в распространении 
острых респираторных инфекций, что связано с 
их биологическими особенностями и экосистем-
ными характеристиками. Физиологические осо-
бенности летучих мышей позволяют им пере-
носить инфекции без проявления клинических 
симптомов, что делает их скрытыми носителя-
ми, поддерживающими циркуляцию вирусов в 
природе [68]. Кроме того, миграционные паттер-
ны и широкое географическое распространение 
этих млекопитающих способствуют передаче 
вирусов между различными регионами и вида-
ми. Эти факторы увеличивают риск межвидовой 
передачи, включая переход вирусов от живот-
ных к человеку, что особенно важно для пони-
мания механизмов возникновения новых ин-
фекционных заболеваний и их профилактики. В 
лаборатории экологии вирусов НПЦ микробио-
логии и вирусологии проводятся скрининговые 
исследования на коронавирусы летучих мышей 
и вирусы гриппа А в рамках грантовых проек-
тов. Исследованы пробы от летучих мышей Юж-
ного Казахстана и положительные пробы не вы-
явлены. В других исследованиях, проведенных 
в Казахстане, обнаружен новый коронавирус от 
летучих мышей, генетически сходный с MERS-
коронавирусом, SARS-коронавирусом и чело-
веческими коронавирусами 229E и NL63 [69], 
что также свидетельствует о существовании не-
известных коронавирусов внутри природного 
резервуара. При скрининге на коронавирусы в 
Казахстане выявлены положительные пробы в 
38 случаях (4,75%) из 1149 исследованных [70].

Генипавирусы
Вирус Нипах
Вирус Нипах впервые был выделен в 1999 

году после зоонозной вспышки в Малайзии 1998 
года [74]. Вирус относится к роду Henipavirus 
семейства Paramyxoviridae, имеет одноцепочеч-
ную минус-нитевую РНК и вызывает тяжёлые 
респираторные заболевания у людей [75]. Так 
же вирус циркулирует среди свиней, лошадей, 
собак и кошек [76]. Из этого следует, что зоо-
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нозная передача возможна на свинофермах и 
скотобойнях [77]. Но стоит учитывать, что по-
мимо летучих мышей и свиней, участие других 
животных в передаче вируса людям не до конца 
определено [78]. Важную роль в переносе виру-
са играет его жизнеспособность: так, например, 
Нипах-вирус способен выживать в соках фрук-
тов до трёх суток, а также сохранять стабиль-
ность при 70°C [79].

Летучие мыши считаются естественными 
резервуарами Нипах, в частности это касает-
ся представителей рода Pteropus, питающихся 
фруктами. Первые случаи передачи вируса от 
летучих мышей людям были зарегистрированы 
в 2001 году в Бангладеше и Индии [80]. По дан-
ным ВОЗ, с первой вспышки вируса до сегод-
няшних дней пострадало пять стран Юго-Вос-
точной Азии, помимо двух вышеперечисленных 
в этот список входят Сингапур, Малайзия и Фи-
липпины [81]. Таксономические линии вируса 
Нипах, выделенные в Индии и Бангладеше, от-
личаются от малайзийских. Последние менее 
разнообразны и изолируются лишь от свиней и 
людей [82].

Несмотря на постоянно возникающие 
вспышки инфекции, пока ещё не существует 
вакцин против вируса [83]. Последние зареги-
стрированные случаи вспышек вируса Нипах 
произошли в 2018 году [84] и в 2019 году в Ин-
дии [85].

Полный геном индийского штамма NiV был 
секвенирован в 2019 году в результате молеку-
лярно-генетического анализа смывов, собран-
ных от 141 летучей мыши, а также 92 образцов 
внутренних органов Pteropus medius, обитающих 
в близости с местностью вспышки вируса. А из 
взятых сывороток более 20% показали положи-
тельный результат на анти-NiV IgG-антитела с 
помощью иммуноферментного анализа (ELISA) 
[86]. Стоит отметить, что вирус Нипах, в отли-
чие от других парамиксовирусов и патогенных 
филовирусов, вызывает у летучих мышей выра-
ботку вируснейтрализующих антител, которые 
могут служить в качестве маркера заболевания 
[87].

Хендра
Другой представитель Генипавирусов, име-

ющий высокую летальность при заражении 
(40-100%), – вирус Хендра (HeV) [88]. С 1994 
по 2015 годы наблюдалось в общей сложно-
сти 52 вспышки вирусной инфекции. Крупней-
шей вспышкой инфекции считается ситуация в 
Малайзии 1998-1999 гг.: последствия которой 

включают более 250 случаев заражения людей 
с 40% летальных исходов, инфекция свыше 
миллиона свиней [89]. Смертность зависит как 
от географического местоположения, так и от 
животного-носителя. Малазийский штамм ин-
фицирует только свиней (распространителей), 
австралийский – лошадей (переносчиков), а 
бангладешский – у людей (внешних носителей) 
[90].

Главный резервуар вирусов – летучие мыши 
рода Pteropus [91]. Хоть летучие мыши данного 
рода и считаются естественными резервуарами 
HeV, сами они переносят инфекцию бессим-
птомно [92]. Вирус Хендра заражает лошадей 
при контакте с недоеденными летучими мыша-
ми фруктами, их выделениями (фекалии, моча и 
слюни) на траве, корме или в воде [93].

У людей, свиней и лошадей в свою очередь 
клинические признаки зависят от возраста: так 
у молодых наблюдались трудности с дыханием 
и громкий хриплый кашель, неправильная по-
ходка, тремор и слабость задних конечностей; у 
старых же выявлялись атаксия, парез, судороги, 
гнойные назальные выделения [94]. Данные вы-
деления несут опасность передачи болезни на 
ранних стадиях [95]. Помимо вышеуказанных 
симптомов, варьирующихся от возраста, также 
имеются общие клинические признаки заболе-
вания: лихорадка, тахикардия, отсутствие аппе-
тита, депрессия и одышка [96].

Геном патогена состоит из шести структур-
ных белков. Их составляют гены нуклеопротеи-
на, фосфопротеина, матричный белка, гликопро-
теина слияния, гликопротеина присоединения и 
полимеразного белка [97]. Вирусы NiV и HeV 
имеют очень высокое сходство: первый состо-
ит из 18 246 нуклеотидов, в то время как второй 
– из 18 234 [98]. Оба отличаются от других па-
рамиксовирусов более длинным геномом, в ос-
новном из-за нетранслируемых дополнительных 
участков 3’-конца [99]. Это оправдывает причи-
ну того, что все белки (кроме фосфопротеина) 
на 100–200 аминокислот длиннее, чем у других 
представителей семейства [100].

Одно из ключевых направлений исследова-
ния вирусов Henipavirus – изучение механизмов 
их эволюции и адаптации к различным видам 
хозяев. Эти вирусы обладают уникальной спо-
собностью к генетической рекомбинации и му-
тациям, что позволяет им эффективно преодоле-
вать видовые барьеры и адаптироваться к новым 
хозяевам, включая человека. Такая генетиче-
ская пластичность делает Henipavirus особенно 
опасными в контексте потенциальных пандемий 
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[101]. Исследования последних лет выявляют 
новые аспекты взаимодействия данного вируса 
с их хозяевами и возможными посредниками пе-
редачи. Одно из важнейших открытий – обнару-
жение вируса Angavokely (AngV) в моче диких 
летучих мышей на Мадагаскаре. Этот вирус об-
ладает геномными характеристиками, схожими 
с Хендра и Нипах, но с определёнными отличия-
ми, которые могут указывать на его потенциаль-
ную патогенность для человека. Генетический 
анализ показал, что AngV, вероятно, использу-
ет механизмы, отличные от других известных 
генипавирусов, что предполагает возможность 
его адаптации к различным видам хозяев и по-
тенциальный риск для здоровья человека [102]. 
Также важным открытием было выявление но-
вого генипа-подобного вируса в Бразилии, на-
званного вирусом Peixe-Boi, у опоссумов [103]. 
Это расширяет понимание возможных резерву-
аров и путей распространения генипавирусов за 
пределы привычных хозяев. При анализе виро-
ма летучих мышей в Казахстане представители 
Henipavirus не выявлены.

Филовирусы
Семейство Filoviridae названо так за счёт 

своеобразной нитевидной структуры вирусов 
[104]. Геном филовирусов состоит из 19 т.п.н., 
экспрессирующих нуклеопротеин, гликопроте-
ин, РНК-зависимую РНК-полимеразу и струк-
турные белки [105]. Филовирусы представляют 
собой зоонозные патогены, которые могут вы-
зывать серьёзные болезни у людей. Эпидемия 
вируса Эбола в Западной Африке, впервые вы-
явленная в начале 2014 года, подчеркивает опас-
ность, которую несут эти смертельные вирусы. 
Данное семейство принято разделять на Эбола-
вирусы и Марбургвирусы [106], геном которых 
различается на 50% [107]. Эволюция филови-
русов, протекающая на протяжении миллионов 
лет, проходила параллельно эволюции млекопи-
тающих [108]. Об этом свидетельствует наличие 
многочисленных эндогенных вставок вирусных 
последовательностей в геноме млекопитающих 
[109]. Основными резервуарами эболавирусов 
считаются летучие мыши видов Hypsignathus 
monstrosus, Epomops franqueti и Myonycteris 
torquata [110]. Теорию о передаче инфекции от 
летучих мышей к людям и другим млекопитаю-
щим подкрепляет наличие антител к филовиру-
сам у рукокрылых Филиппин, Китая, Бангладе-
ша [111]. Вирус Эболы выделяется из фекалий 
летучих мышей, а вирус Марбург изолируется 
из тканей спустя неделю после инфицирования, 

но не фиксируется ни в моче, ни в фекалиях ле-
тучих мышей [112].

Современные исследования также сосредо-
точены на иммунном ответе летучих мышей на 
филовирусную инфекцию. Летучие мыши обла-
дают уникальной иммунной системой, которая 
позволяет им переносить вирусные инфекции 
без развития тяжёлой болезни [113]. Хотя сами 
летучие мыши не восприимчивы к Эбола- и Мар-
бургвирусам, они подвержены инфекции вируса 
Лловиу (Lloviu) рода Cuevovirus. Он был обна-
ружен в Испании в 2002 г. во время массовой ги-
бели Minopterus schreibersii [114]. Геном Lloviu 
отличается от Marburgvirus на 57,3–57,7%, в то 
время как от Ebolavirus на 51,8–52,6% [115].

Филовирусы вызывают тяжёлую геморраги-
ческую лихорадку, энцефалит и другие инфек-
ции [116]. Крупнейшая вспышка вируса Эбола 
произошла в 2014 году в Африке, тогда смерт-
ность составила 25–90%, средняя же летальность 
составляет 50% [117]. Зоонозные инфекции ви-
русов Filoviridae возникают при единичном вне-
дрении патогена в популяцию людей, где при 
передаче среди людей или приматов от одной 
особи к другой он приобретает высокое генети-
ческое разнообразие [118]. Например, крыланы 
служат резервуаром филовирусной инфекции, 
которая передаётся через прямой контакт, по-
ловой контакт или укусы. Люди и нечеловекоо-
бразные приматы могут заразиться, употребляя 
в пищу заражённые вирусом фрукты или при 
прямом контакте с резервуарными хозяевами. 
Эти вирусы обладают высокой летальностью и 
могут быть распространены через аэрозоли, что 
делает их потенциальными кандидатами для 
биотеррористических атак. Это подчеркивает 
необходимость строгих мер биобезопасности и 
международного сотрудничества для предотвра-
щения использования филовирусов в злонаме-
ренных целях.

В состав рода Ebolavirus входят эболавирусы 
Зайра, Судана (1976), Рестона (1989), леса Таи 
в Кот-д’Ивуаре (1994) и Бундибуджио (2007) 
[119]. Марбургвирусы представлены лишь од-
ним видом – Marburgvirus marburgvirus [120]. 
Первый вирус, обнаруженный в 1967 году, от-
носился к Марбургвирусам. В свою очередь эбо-
лавирусы заявили о себе в 1976 году в Судане 
[121].

В исследовании, посвящённому оценке пе-
редачи вируса от летучих мышей, указано, что 
виды Hypsignathus monstrosus, Epomops franqueti 
и Myonycteris torquata могут быть носителями 
этих вирусов без проявления симптомов. Од-
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нако, гипотеза лишь косвенно подтверждается 
серологическими исследованиями [122]. Доказа-
тельства того, что летучие мыши – резервуары 
вируса Эбола, в настоящее время основаны на 
серологии и наличии РНК вируса в тканях и сы-
воротках летучих мышей в Африке, так и в Азии 
[123]. При анализе вирома летучих мышей в Ка-
захстане представители Filoviridae не выявлены.

Лиссавирусы
Существует 17 официально зарегистриро-

ванных видов рода Lyssavirus, относящихся к 
семейству Rhabdoviridae, которые разделены на 
две основные филогруппы [124]: первая включа-
ет генотипы 1 и 4–7, вторая – 2 и 3 [125]. Также 
выделяют третью филогруппу, включающую 
вирусы Икома (IKOV) и Ллейда (LLEBV) [126]. 
Любопытно, что практически все лиссавирусы 
связаны с летучими мышами [127]. Лишь вирус 
RABV выделяется из данной таксономической 
группы, распространяясь среди большого спек-
тра видов-хозяев-резервуаров [128], и только он 
был обнаружен в Новом Свете [129]. Лиссави-
русы вызывают клиническое бешенство, при-
водящее к стопроцентным летальным исходам 
[130], и вирусный энцефалит [131]. Однако сто-
ит учитывать, что млекопитающим от летучих 
мышей данные патогены передаются нечасто 
[132]. Низкая вероятность связана с тем, что 
лишь 1% от всех существующих рукокрылых 
(37 видов Vespertilionidae) способны передавать 
вирус другим видам [133]. При этом лиссавирус-
ные инфекции переносят: куницы, овцы, кошки, 
собаки, мангусты, лошади и люди [134]. Из всех 
выделенных лиссавирусов только вирусы Моко-
ла и Икома не изолированы от летучих мышей 
[135].

Последние работы показывают, что разноо-
бразие лиссавирусов продолжает расширяться, 
и новые виды вирусов активно выявляются в 
популяциях рукокрылых. Например, недавние 
исследования выявили новый вид лиссавируса 
у длиннопалого нетопыря (Myotis capaccinii) в 
Словении, который относится к первой фило-
группе и тесно связан с вирусами, ранее обна-
руженными в Европе [136]. Кроме того, австра-
лийский лиссавирус летучих мышей (ABLV), 
выявленный в Австралии, показывает, что этот 
вирус способен поражать не только летучих мы-
шей и людей, но и других млекопитающих, та-
ких как лошади.

С 1996 по 2013 года в Австралии от Лиссави-
руса австралийских летучих мышей (ABLV), ра-
нее инфицирующего лишь людей и рукокрылых, 

также пострадали и лошади [137]. Межвидовая 
передача вируса от летучих мышей происходит 
преимущественно посредством укусов [138], 
внутривидовая передача проходит через слюну, 
а также внутриутробно от матери плоду [139]. 
Также, недавние случаи заражения людей лис-
савирусами в Дальневосточном регионе России 
подчеркивают риск межвидовой передачи виру-
са, особенно в контексте отсутствия вакцин или 
постконтактной профилактики для некоторых 
новых штаммов лиссавирусов [140]. Подобные 
случаи подчеркивают важность проведения мо-
ниторинга вирома летучих мышей для лучшего 
понимания эволюции и распространения этих 
вирусов. Вирусологический скрининг летучих 
мышей Казахстана позволил выявить РНК ви-
руса бешенства – в 27 (7,74%) образцах лету-
чих мышей из исследованных 1149 (393 мазка 
из ротоглотки, 349 образцов мозга, 407 гуано). 
Образцы были собраны у четырёх видов лету-
чих мышей (Vespertilio murinus, Nyctalus noctula, 
Myotis blythii, Eptesicus serotinus) в девяти реги-
онах [70].

Флавивирусы
Вирус Денге
От инфекции вируса Денге каждый год стра-

дает от 100 до 400 миллионов людей в более чем 
в 100 странах мира [141]. Инфицирование пато-
геном вызывает тошноту, температуру, голов-
ную боль, жажду, сыпь, лихорадку, рвоту, боль в 
костях, суставах, мышцах, животе и глазах, так-
же могут пострадать лимфатические узлы и кро-
веносные сосуды, а в тяжёлых случаях болезнь 
может привести к летальному исходу [142].

Вирус Денге (DENV) относится к роду 
Flavivirus семейства Flaviviridae [143]. Геном ви-
руса состоит из 10,7 т.п.н. и кодирует три струк-
турных и семь неструктурных белков [144]. До 
2013 года выделяли четыре основных серотипа 
вируса Денге; изолированный в Малайзии пятый 
серотип отличается более высокой вирулентно-
стью [145]. Для всех серотипов характерны два 
цикла передачи вируса: сильватический и чело-
веческий. В случае с последним единственным 
хозяином вируса считается человек [146].

Основные переносчики вируса Денге – ко-
мары рода Aedes, летучие мыши же считаются 
промежуточными резервуарами в жизненном 
цикле вируса [147]. Это подкрепляется фактом 
обнаружения специфических антител к вирусу в 
сыворотках летучих мышей [148]. В то же вре-
мя, потенциальная передача вируса от людей к 
летучим мышам вероятнее всего оставляет по-
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следних как тупиковых хозяев [149]. Вирус Ден-
ге переносят летучие мыши родов Desmodus, 
Artibeus, Molossus, Natalus, Anoura, Uroderma 
[150]. Кроме летучих мышей антитела вирусу 
Денге были найдены у броненосцев, дикобра-
зов, опоссумов, различных грызунов и сумчатых 
[151, 152].

Вирус энцефалита лошадей (EEV)
EEV – представитель рода Alphavirus се-

мейства Togaviridae и трёх видов флавивирусов 
семейства Flaviviridae [153]. Первые случаи ин-
фекции произошли в популяциях лошадей в 30-х 
годах XIX в. [154], у человека же вирус впервые 
зарегистрирован в первой половине XX века 
[155]. Таксономически разделяют энзоотические 
и эпизоотические штаммы [156].

Заболевание, вызванное вирусом, вызывает 
лихорадку, боли в голове, глазах и пояснице, 
тошноту, рвоту, диарею, судороги и гемипаре-
зы [157]. Смертность у людей составляет мень-
ше 1% [158]; при том, что люди остаются лишь 
промежуточным хозяином для вируса [159]. У 
беременных женщин, инфицированных EEV, 
возникает риск дефектов у новорождённых, 
мертворождений, абортов [160]. Энцефалит 
лошадей циркулирует преимущественно в Се-
верной и Южной Америке, но распространение 
инфекции возможно и в других регионах мира: 
лошади подвергаются риску во время междуна-
родных соревнований [161]. Вирус энцефалита 
лошадей придерживается годовой модели сезон-
ной или устойчивой передачи [162]. Симптомы 
болезни включают вялость, лихорадку, тахи-
кардию и сероконверсию. Зачастую в случаях 
инфицирования вирус энцефалита приводит к 
смерти животного [163].

Из североамериканского варианта вируса 
лошадиного энцефалита (EEEV) был выделен 
отдельный вид линий II, III и IV, который был 
назван вирусом Мадариага (MADV). Данный 
вирус не считался патогенным для человека до 
вспышки в Панаме в 2010 году [164].

Процент летальных исходов у заражённых 
лошадей составляет 80–90% [165]. Заболевание 
сопровождалось судорогами, потерей сознания 
[166].

Геном вируса энцефалита лошадей кодирует 
четыре неструктурных и пять структурных бел-
ков [167]. Основные резервуары вируса – грызу-
ны и комары [168], но было также выявлено, что 
летучие мыши могут быть носителями данного 
патогена [169]. Переносят патоген такие роды 
рукокрылых как: Artibeus, Vampyrops, Carollia, 

Sturnira, Glossophaga [150]. Межвидовая, также, 
как и внутривидовая передача инфекции прохо-
дит посредством аэрозолей, предметов, конта-
минированных патогенами, а также через пря-
мой контакт [170]. При анализе вирома летучих 
мышей в Казахстане представители Flaviviridae 
не выявлены.

Другие семейства вирусов летучих мышей
Вирусы семейства Adenoviridae от летучих 

впервые были выделены в 2006 г. от Pteropus 
dasymallus и Pteropus pipistrellus. Далее в Ки-
тае, Венгрии и Германии было выделено ещё 
29 новых штаммов аденовирусов [171]. Адено-
вирусы (AdV) – безоболочные двухцепочные 
ДНК-вирусы с размером генома от 30 до 36 
т.п.н., у некоторых видов до 45 т.п.н. [172]. В 
зависимости от носителя аденовирусная инфек-
ция вызывает респираторные, глазные и желу-
дочно-кишечные заболевания [172]. Новый вид 
аденовирусов летучих мышей идентифицирован 
в Казахстане у вида Myotis blythii в южном реги-
оне [70]. Расчет идентичности аминокислотных 
последовательностей гена гексона нового казах-
станского аденовируса от летучей мыши показал 
максимальную идентичность 70,00% с мастаде-
новирусами E и H летучих мышей.

Astroviridae – это семейство небольших од-
ноцепочечных безоболочечных РНК-вирусов 
с характерно малым геномом от 6,17 до 7,72 
т.п.н. [174]. Впервые они были обнаружены в 
1975 году во время вспышек желудочно-кишеч-
ных заболеваний у детей [175]. Различают два 
рода астровирусов: Mamastrovirus и Avastrovirus 
[176]. В большинстве случаев астровирусные 
инфекции протекают бессимптомно, но спо-
собны вызывать диарею и гастроэнтерит [177], 
у летучих мышей вирус симптомов и проявле-
ний заболевания не вызывает [178]. Несмотря на 
это, в популяциях летучих мышей астровирусы 
встречаются с высокой частотой [179], однако 
выделяются лишь частичные последовательно-
сти генома [180]. Пока что не было зафиксиро-
вано ни одного случая передачи астровирусов от 
летучих мышей, что говорит об их видоспеци-
фичности, но не освобождает от рисков возник-
новения новых зоонозных форм [181].

Ротавирусы семейства Reoviridae – двухце-
почечные РНК-вирусы, геном которых состоит 
из 6 структурных вирусных белков (VP1–VP4, 
VP6 и VP7) и 6 неструктурных белков. Патоген 
вызывает диарею у молодняка млекопитающих 
и птиц [182]. Таксономически разделяют восемь 
групп ротавирусов (от А до Н), четыре из них 



140

Вирусы летучих мышей, обладающих зоонозным потенциалом

(RVA, RVB, RVC и RVH) инфицируют людей. 
Также, как и в случае с астровирусами, признаки 
ротавирусной инфекции у летучих мышей от-
сутствуют [183]. В 2007 году в Малайзии был 
идентифицирован новый вирус «Мелака», кото-
рый был связан с острым респираторным забо-
леванием у человека. Этот вирус имеет близкое 
генетическое родство с вирусами, обнаружен-
ными у летучих мышей; вирусы группы RVH у 
людей и летучих мышей имеют филогенетиче-
ское сходство, что раскрывает их зоонозный по-
тенциал [184]. Реовирусы и астровирусы в виро-
ме летучих мышей Казахстана на сегодняшний 
день не выявлены.

К семейству Herpesviridae относятся под-
семейства Alpha-, Beta- и Gammaherpesvirinae, 
включающие в себя 13 родов и 118 видов [185]. 
Герпесвирусам характерна ДНК-цепь длиной 
120–240 т.п.н., содержащая 70-170 генов, коди-
рующих 43 консенсусных белка. Вирусы гер-
песа, широко распространены среди различных 
видов рукокрылых по всему миру, они были об-
наружены у 75 видов летучих мышей в Африке, 
Азии, Америке, Океании [186]. Они способны 
вызывать заболевания, такие как генитальные 
инфекции и кожные заболевания у летучих мы-
шей, хотя часто протекают бессимптомно. При 
этом обладают высоким уровнем генетического 
разнообразия и обнаруживаются у многих мле-
копитающих. В Казахстане также обнаружено 
присутствие этого семейства в образцах от лету-
чих мышей (данные не опубликованы).

Вирусы летучих мышей Казахстана
В Казахстане в последние годы исследова-

ния вирусов летучих мышей постепенно раз-
виваются. Как видно, из всех вышеупомянутых 
семейств вирусов в Казахстане от летучих мы-
шей выявлены коронавирусы [172] и аденовиру-
сы [174] в южных и северных районах страны, 
а также вирус бешенства RabV на севере, юге и 
западе. Помимо них обнаружены вирусы герпе-
са летучих мышей (неопубликованные данные), 
которые предположительно также являются но-
вым видом для науки. Следует отметить, что все 
обнаруженные семейства вирусов летучих мы-

шей выявлены от клинически здоровых особей 
и возможность их передачи человеку является 
предметом будущих исследований.

Особый интерес представляет ретроспек-
тивное исследование вируса Узун-агач (UZAV–
Uzun-Agach virus) (Bunyaviridae, Nairovirus), 
изолированного в Казахстане в 1977 г. от остро-
ухой ночницы (Myotis blythii) [187]. Семейство 
буньявирусов является опасным патогеном че-
ловека и животных. Большинство вирусов родов 
Orthobunyavirus, Phlebovirus, Nairovirus являют-
ся арбовирусами, то есть передаются воспри-
имчивым позвоночным хозяевам посредством 
кровососущих членистоногих, вызывая у них 
геморрагические лихорадки.

В казахстанских исследованиях вирусы 
гриппа А у летучих мышей не обнаружены, но 
у птиц семейства утиных выявлен вирус гриппа 
А подтипа Н19 [188], который по последова-
тельности гемагглютинина является близким к 
подтипу Н9 от летучих мышей [189], рассматри-
ваемый как потенциальный для последующих 
пандемий [190].

Учитывая разнообразие видов летучих мы-
шей в Казахстане и недостаточное изучение их 
вирусного состава, существует потенциал для 
открытия новых, ранее неизвестных вирусов, 
которые могут представлять угрозу как для жи-
вотных, так и для людей.

Таким образом, рукокрылые играют важ-
ную роль в эволюции вирусов, что сказыва-
ется на способности последних обходить им-
мунную защиту. На широкое распространение 
вирусной инфекции влияет высокая адаптив-
ность ко внешним факторам среды обитания, 
а также их широкий спектр рациона. В Казах-
стане ведётся исследование вирусов летучих 
мышей, что внесет существенный вклад для 
расширения наших представлений о потенци-
альных угрозах, исходящих из этого природ-
ного резервуара.
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