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в 2013–2016 гг. в нескольких странах западной 
африки (гвинейская республика, сьерра-леоне, 
либерия) среди населения имела место вспышка 
болезни, вызванной вирусом эбола, подтипом заир, 
эпицентром которой стала гвинейская республика 
[1]. комплексные полевые исследования, проведен-

ные весной 2014 г. A. Marí Saéz et al. в этом районе не 
выявили рнк эболавируса заир у обследованных ру-
кокрылых, в том числе у представителей видов, счи-
тающихся природным резервуаром этого вируса [2]. 
в настоящее время мало изучена роль рукокрылых 
в поддержании циркуляции не только филовирусов, 
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роли рукокрылых в качестве носителей этих вирусов с целью прояснения текущей эпидемиологической и эпизоо-
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но и лиссавирусов, хенипавирусов и коронавирусов, 
представляющих высокие риски для общественного 
здравоохранения. с целью прояснения текущей эпи-
демиологической и эпизоотологической ситуации по 
этим вирусным патогенам в гвинейской республике 
необходимо изучение рукокрылых как носителей ви-
русов с учетом особенностей их циркуляции.

Филовирусы. принято считать, что на 
африканском континенте циркулируют филовиру-
сы (Filoviridae), относящиеся к роду эболавирус 
(Ebolavirus, виды – заир, судан, тай Форест, 
бундибугио) и марбургвирус (Marburgvirus, 
марбург марбургвирус). с момента первых случаев 
заболевания людей, вызванных африканскими фило-
вирусами, предпринимались многократные попытки 
выявить их природный резервуар и определить фак-
торы, способствовавшие развитию эпидемий.

в период с 1967 (Фрг, Югославия, первая 
вспышка) по 1998 год (крупная вспышка в демо-
кратической республике конго, дрк) среди людей 
зарегистрировано всего три спорадических случая 
болезни, вызванных марбургвирусом, с количе-
ством заболевших не более трех в каждом случае. 
все заболевшие были туристами, что позволило 
установить эпидемиологический анамнез и сузить 
список видов животных, предполагаемых в качестве 
природного резервуара марбургвируса. однако ана-
лиз членистоногих, образцов тканей рукокрылых, 
а также сывороток диких и домашних животных, 
проведенный с помощью доступных на тот момент 
времени лабораторных тестов, не дал положитель-
ных результатов [3]. значительно позже, в ходе рас-
следования крупной вспышки болезни, вызванной 
марбургвирусом у рабочих золотого рудника в дрк 
в 1998–2000 гг., R. Swanepoel et al. при исследовании 
фауны рудника обнаружили рнк марбургвируса у 
рукокрылых, относящихся к видам камерунский 
длиннокрыл (Miniopterus inflatus), угандийский под-
ковонос (Rhinolophus eloquens) и египетская летучая 
собака (Rousettus aegyptiacus), что позволило счи-
тать эти виды рукокрылых природным резервуаром 
марбургвируса [4]. позже антитела к марбургвирусу 
находили у представителей четырех видов крыла-
нов – крылана Франке (Epomops franqueti), молотого-
лового (Hypsignathus monstrosus), карликового эполе-
тового (Micropteropus pusillus) и пальмового (Eidolon 
helvum), а B.R. Amman et al. получили несколько изо-
лятов марбургвируса из рнк-позитивных образцов 
внутренних органов египетских летучих собак [5, 
6, 7]. изоляция марбургвируса и обнаружение его 
маркеров (рнк, антитела) у рукокрылых отмечены 
в дрк, уганде, республике конго, габоне, кении и 
замбии [6, 8, 9].

в отличие от марбургвируса, маркеры эбола-
вируса спорадически выявлялись у мелких млеко-
питающих (рнк), горилл, шимпанзе (рнк, антиген, 
антитела), лесных дукеров (рнк), приматов семей-
ства мартышковых (антитела) и домашних собак (ан-
титела) в эндемичных по эболавирусам африканских 
странах [3]. рнк и антиген эболавируса находили, 

как правило, у погибших горилл, шимпанзе и дуке-
ров, что позволило предположить их чувствитель-
ность к развитию эболавирусной инфекции и ис-
ключить из рассмотрения как предполагаемый при-
родный резервуар эболавирусов. наличие антител 
у разных видов приматов и собак свидетельствует 
только о контакте этих животных с эболавирусом и 
не является следствием вирусоносительства. первая 
гипотеза о возможном участии рукокрылых в под-
держании циркуляции эболавируса судан высказа-
на A.A. Arata и B. Johnson после вспышки геморра-
гической лихорадки в 1976 г. в Южном судане, где 
первый заболевший работал на текстильной фабри-
ке, в рабочих помещениях которой обнаружены ме-
ста дневных убежищ складчатогуба тревора (Mops 
trevori), контаминированные экскрементами [10]. 
при расследовании повторной вспышки там же в 
1979 г. R.C. Baron et al. установлено, что первый за-
болевший также являлся работником этой фабрики 
[11]. обследования рукокрылых на наличие анти-
гена эболавируса в обоих случаях не проводилось, 
их участие в распространении вируса осталось не-
доказанным. в 2003 г. в республике конго (рк) 
E.M. Leroy et al. впервые обнаружили рнк эбола-
вируса заир и антитела к нему у трех видов крыла-
новых – Франке, молотоголового и ошейникового 
крыланов (Myonycteris torquata (sp. leptodon)) [12]. 
позже E.M. Leroy et al. в ходе эпидемиологическо-
го расследования вспышки болезни эбола у людей в 
дрк в 2007 г. впервые установлено, что ее причиной 
стало инфицирование эболавирусом людей при кон-
такте с кровью во время охоты на крыланов в период 
их массовой сезонной миграции [13]. X. Pourrut et 
al. при обследовании рукокрылых в габоне обнару-
жили антитела к эболавирусу заир у крыланов тех 
же видов, что и E.M. Leroy et al., а также у карли-
кового эполетового крылана, египетских летучих 
собак и одного вида насекомоядных рукокрылых – 
ангольского складчатогуба (Mops condylurus) [7]. 
H. Ogawa et al. при обследовании большой выборки 
пальмовых крыланов в замбии (ареал вида ограни-
чен территорией южнее сахары) обнаружили у этих 
животных антитела ко всем эболавирусам, включая 
рестон, циркулирующий исключительно в азии [6]. 
этот факт свидетельствует о недостаточном на теку-
щий момент понимании циркуляции эболавирусов в 
популяциях африканских рукокрылых. в целом, по 
результатам многолетних исследований, рнк и ан-
титела к эболавирусу заир у рукокрылых находили в 
габоне, рк, гане и замбии [6, 12, 14]. относительно 
недавно Goldstein et al. в образцах от насекомоядных 
рукокрылых карликового (Chaerephon pumilus) и ан-
гольского (Mops condylurus) складчатогубов, отлов-
ленных в сьерра леоне в начале постэпидемическо-
го периода (март–сентябрь 2016 г.), обнаружен гене-
тический материал эболавируса, предположительно 
относящегося к новому виду – эболавирус бомбали 
(BOMV) [15]

с учетом совокупности данных о распростране-
нии видов рукокрылых, считающихся резервуарами 
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филовирусов, рукокрылые гвинейской республики 
также могут быть вовлечены в поддержание цирку-
ляции данных вирусов (рис. 1 a), в связи с чем ста-
новится актуальным систематическое обследование 
этих животных на наличие маркеров филовирусов.

Лиссавирусы. лиссавирусы представляют один 
из 18 родов семейства рабдовирусов (Rhabdoviridae), 
включающих в себя 16 видов и несколько некласси-
фицированных вирусов [16]. от рукокрылых изоли-
рованы все известные лиссавирусы, за исключением 
лиссавирусов мокола и икома; рукокрылые также 
являются носителями вируса бешенства в северной 
и Южной америке [17]. Филогенетический анализ 
нескольких десятков изолятов лиссавирусов из раз-
ных регионов мира и определение скорости эволю-
ции позволили выдвинуть гипотезу о существовании 
лиссавирусов рукокрылых задолго до появления ви-
руса бешенства, и именно эти животные могут рас-
сматриваться как природный резервуар всех лисса-
вирусов [18].

на африканском континенте циркулируют 6 из 
16 видов лиссавирусов – вирус бешенства, лагос бат, 
дювенхейдж, мокола, икома и Шимони бат лисса-
вирусы [17]. по данным воз, бешенство является 
актуальной проблемой для здравоохранения боль-
шинства африканских стран, где существует высо-

кий риск инфицирования людей [19]. за все время 
наблюдения не обнаружено случаев изоляции ви-
руса бешенства от африканских рукокрылых, хотя 
имеются сообщения о выявлении антител к нему у 
пальмовых крыланов в нигерии [20] и египетских 
летучих собак в кении [21]. лиссавирусы мокола 
и дювенхейдж также являются патогенными для 
человека. лиссавирус мокола впервые изолирован 
в 1968–1969 гг. в нигерии из пула органов гигант-
ской белозубки (Crocidura fl avescens manni). позже 
вирус выделяли от грызунов, не вакцинированных и 
вакцинированных против бешенства собак и кошек, 
а также от людей [22]. несмотря на изоляцию это-
го вируса от диких и домашних животных, его при-
родный резервуар в настоящее время не определен 
[23]. антитела к лиссавирусу мокола обнаружены у 
пальмовых и молотоголовых крыланов в гане [24] и 
египетских летучих собак в кении [21]. лиссавирус 
дювенхейдж впервые изолирован в Южной африке 
в 1970 г. из головного мозга человека, умершего от 
заболевания, клинически схожего с бешенством, 
после укуса летучей мыши. позже вирус также вы-
делен в Южной африке от насекомоядных рукокры-
лых – обыкновенного длиннокрыла (Miniopterus 
schreibersii, 1980 г.)1 и египетского щелеморда 

1в настоящее время M. natalensis. источник: www.iucnredlist.org.

рис. 1. ареалы видов рукокрылых, носителей филовирусов (а) и лиссавирусов (б) (выявление вирусной рнк и изоляция вируса). в 
рамке показано местонахождение гвинейской республики. карта составлена на основании данных сайта IUCN www.iucnredlist.org

Fig. 1. Areals of chiroptera species – carriers of Filoviruses (a) and Lissaviruses (b) (detection of viral DNA and isolation of the virus). In the 
framed fragments the location of the Republic of Guinea is shown. The map is charted on the basis of IUCN web-site content www.iucnredlist.
org
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(Nycteris thebaica, 1986 г.) [25]. возможно, у руко-
крылых вирус не вызывает заболевания и гибели, т.к. 
серологическое обследование нескольких колоний 
египетского щелеморда в свазиленде выявило вы-
сокую долю серопозитивных животных (15–41 %), 
при этом выявлены высокоспецифические антитела 
к лиссавирусу дювенхейдж без перекрестной реак-
тивности с антигенами вируса бешенства [26].

лиссавирус лагос бат впервые изолирован в 
1956 г. из пула фрагментов головного мозга паль-
мовых крыланов с острова лагос в нигерии. кроме 
нигерии находки лиссавируса лагос бат сделаны 
в центрально-африканской республике, Южной 
африке, сенегале, гвинейской республике, зимбабве, 
эфиопии и кении. описан случай инфекции у еги-
петских летучих собак во Франции, завезенных 
предположительно из египта или того. кроме паль-
мового крылана, вирус лагос бат изолирован еще от 
нескольких видов плодоядных и насекомоядных ру-
кокрылых – карликового эполетового крылана, кры-
лана вальберга (Epomophorus wahlbergi), гамбийско-
го щелеморда (Nycteris gambiensis), египетской лету-
чей собаки, а также от других животных – кошек, 
собак, мангустов [21]. у рукокрылых лиссавирус 
лагос бат может вызывать заболевание, приводящее 
к гибели [27]. за все время наблюдения не зареги-
стрировано ни одного случая заболевания, вызван-
ного этим вирусом, у людей, однако A.B. Ogunkoya 
et al. находили антитела к нему у людей в нигерии 
[28], что позволяет предполагать его потенциальную 
патогенность для человека.

в 2009 г. в африке изолировано два новых лис-
савируса – Шимони бат лиссавирус от листоноса 
коммерсона Hipposideros commersoni в кении [29] 
и икома лиссавирус от африканской циветты (Civet-
tictis civetta) в танзании [30]. вероятнее всего, лисса-
вирус Шимони бат изолирован от Hipposideros vitta-
tus, ранее считавшимся подвидом H. commersoni. по 
последним данным, H. commersoni рассматривается 
как эндемик о. мадагаскар, и его ареал не распро-
страняется за границы острова. в настоящее время 
остается неясным, какие животные вовлечены в цир-
куляцию этих вирусов, а также их возможная взаи-
мосвязь с заболеваниями людей.

таким образом, с учетом изоляции лиссавирусов, 
обнаружения их рнк или антител к ним, рукокры-
лые на африканском континенте вовлечены в цир-
куляцию вирусов бешенства, мокола, дювенхейдж, 
лагос бат и Шимони бат (рис. 1 б), что требует про-
ведения дополнительных исследований, особенно в 
части изучения возможности передачи рукокрылыми 
этих вирусов домашним животным и человеку.

Хенипавирусы. род хенипавирусы (Henipavirus, 
Paramyxoviridae) включает в себя пять видов виру-
сов – хендра, нипах, седар, Ghanaian bat henipavirus 
и моджанг. природным резервуаром всех хенипа-
вирусов, за исключением моджанг хенипавиру-
са, являются рукокрылые семейства крылановых 
(Pteropodidae), главным образом представители рода 
летучих лисиц (Pteropus). циркуляция хенипавирусов 

(за исключением Ghanaian bat henipavirus) отмечена 
в австралии и некоторых странах Юго-восточной 
азии [31]. хенипавирусы хендра и нипах являют-
ся высокопатогенными для человека, клиническая 
картина вызываемого ими заболевания варьируется 
от тяжелой пневмонии до энцефалита, с уровнем 
смертности более 50 и 40–70 % соответственно [32, 
33]. по результатам анализа вспышек, вызванных 
вирусом нипах у людей, показана возможность не-
посредственного инфицирования людей при употре-
блении пальмового сока, контаминированного экс-
крементами летучих лисиц-вирусоносителей [34]. 
этот факт свидетельствует о возможности инфици-
рования человека непосредственно от рукокрылых 
без участия промежуточных хозяев. 

в 2003–2005 гг. впервые за пределами австралии 
и Юго-восточной азии обнаружены антитела, в том 
числе вируснейтрализующие, к вирусам нипах и 
хендра у трех видов крылановых на мадагаскаре. 
эти рукокрылые принадлежали видам, представ-
ленным только на мадагаскаре – мадагаскарскому 
крылану (Eidolon dupreanum), рыжей летучей лиси-
це (Pteropus rufus) и мадагаскарской летучей собаке 
(Rousettus madagascariensis). при этом доля серопо-
зитивных к хенипавирусам животных составила все-
го около 2 % среди летучих лисиц, но у крыланов и 
летучих собак она была в 10 раз выше, что указывает 
на способность других видов крылановых участво-
вать в поддержании циркуляции хенипавирусов [35]. 
впервые у рукокрылых континентальной африки 
антитела к вирусу хендра выявлены в 2007 г. у 
пальмовых крыланов, антитела к вирусу нипах – у 
пальмовых крыланов, а также у больших эполето-
вых крыланов (Epomophorus gambianus) и молото-
головых крыланов, отловленных в разных районах 
ганы [36]. в камеруне антитела к хенипавирусам 
обнаружены у 3–4 % населения, преимущественно 
связанного с охотой и продажей крыланов. у людей 
антитела обладали перекрестной и вируснейтрали-
зующей активностью в отношении вирусов хендра 
и нипах [37].

начиная с 2008 г. рнк хенипавирусов выявля-
лась в разном биоматериале от представителей ше-
сти видов крылановых в гане, рк, дрк, габоне и 
центрально-африканской республике. по результа-
там филогенетического анализа фрагмента L-гена ви-
русного генома (рнк-зависимой рнк-полимеразы) 
выделено 23 вирусных клады. на основании данных 
минимального генетического расстояния между ви-
русами хендра и нипах (7 % по анализу L-гена) по-
следовательности африканских хенипавирусов мо-
гут быть отнесены к 19 видам этого рода. показано, 
что рнк-зависимая рнк-полимераза африканских 
хенипавирусов содержит высококонсервативный 
каталитический мотив аминокислот GDNQ, типич-
ный для всего порядка Mononegavirales, в то время 
как вирусы хендра и нипах имеют атипичный мо-
тив GDNE. этот мотив обнаружен в небольшой доле 
африканских хенипавирусов, что позволяет предпо-
лагать существование общего GDNE-содержащего 
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предшественника именно на африканском конти-
ненте [38].

несмотря на многократное выявление генети-
ческого материала хенипавирусов, пока не удалось 
получить африканские вирусные изоляты. в настоя-
щее время существует единственный прототипный 
изолят африканского хенипавируса Ghanaian bat 
henipavirus – Kumasi virus (KV-GH-M74a, HQ660129), 
полученный из образцов селезенки пальмового кры-
лана, отловленного в гане, для которого определена 
нуклеотидная последовательность полного генома. 
остается открытым вопрос о патогенности африкан-
ских хенипавирусов для человека. высказываются 
предположения, что хенипавирусы могут быть при-
чиной вспышек у людей энцефалита, ошибочно диа-
гностируемого как малярийный [39]. 

на территории гвинейской республики встре-
чаются виды рукокрылых, потенциальных носите-
лей хенипавирусов (рис. 2 a), что делает актуаль-
ным и значимым изучение молекулярной эпидеми-
ологии хенипавирусов как среди рукокрылых, так 
и у людей.

Коронавирусы. коронавирусы могут вызывать 
гепатиты, респираторные, кишечные и неврологиче-
ские заболевания у различных видов животных и че-
ловека [40]. для человека высокопатогенными явля-
ются коронавирусы SARS (Severe Acute Respiratory 

Syndrome, вспышка 2002–2003 гг. китай, гонконг, 
всего 29 стран) и MERS (Middle East Respiratory 
Syndrome, вспышки 2012 г. в саудовской аравии, 
2015 г. в республике корее), относящиеся к роду 
бетакоронавирус и являющиеся причиной тяжелых 
пневмоний с уровнем смертности 10 и 36 % соответ-
ственно. заражение людей происходило от инфици-
рованных верблюдов [41, 42].

предполагается, что рукокрылые являются 
основными хозяевами альфа- и бетакоронавирусов и 
играют важную роль в эволюции этих вирусов и их 
передаче другим видам животных. от рукокрылых 
также изолированы SARS- и MERS-подобные коро-
навирусы в разных регионах мира [43]. находки рнк 
SARS-подобного коронавируса и антител к нему у 
большого подковоноса (Rhinolophus ferrumequinum), 
длинноухого подковоноса (Rhinolophus macrotis) 
и подковоноса пирсона (Rhinolophus pearsonii) в 
китае позволили предположить, что именно руко-
крылые являются природным резервуаром корона-
вируса SARS [44]. для коронавируса MERS при-
родный резервуар в настоящее время не установлен, 
хотя предполагается его происхождение от рукокры-
лых. Филогенетический анализ нуклеотидных по-
следовательностей вирусов, выделенных от заболев-
ших людей и верблюдов, показал уровень гомологии 
более 99,5 %. вместе с тем, для нескольких MERS-

рис. 2. ареалы видов рукокрылых, носителей хенипавирусов (а) и коронавирусов (б) (выявление вирусной рнк). в рамке показано 
местонахождение гвинейской республики. карта составлена на основании данных сайта IUCN www.iucnredlist.org

Fig. 2. Areals of chiroptera species – carriers of henipaviruses (a) and coronaviruses (b) (detection of viral DNA). In the framed fragments the 
location of the Republic of Guinea is shown. The map is charted on the basis of IUCN web-site content www.iucnredlist.org
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подобных изолятов от рукокрылых, нуклеотидная 
идентичность с MERS-коронавирусом по результа-
там филогенетического анализа полного генома со-
ставила 69–85 % [43].

первые находки антител к коронавирусам, реаги-
ровавших с антигеном SARS-коронавируса, у афри-
канских рукокрылых сделаны при ретроспективном 
анализе сывороток крови, собранных в 1986–1989 гг. 
в Южной африке и в 1995–1999 гг. в дрк. наличие 
антител подтверждено двумя методами – иФа и 
вестерн-блот как у насекомоядных, так и плодояд-
ных рукокрылых [45]. позже рнк SARS-подобного 
коронавируса обнаружена у представителей рода ма-
лых складчатогубов (Chaerephon) в кении, листоно-
са коммерсона в нигерии и у представителей рода 
подковогубов (Hipposideros) в гане [46, 47, 48].

циркуляция MERS-коронавируса на африкан-
ском континенте имела место задолго до вспышки 
2012 г., что подтверждает ретроспективный анализ 
сывороток верблюдов [49]. рнк MERS-подобного ко-
ронавируса с высоким уровнем гомологии с MERS-
коронавирусом обнаружена в фекалиях капского 
кожана (Neoromicia capensis), собранных в 2011 г. в 
Южной африке. по результатам филогенетическо-
го анализа полного генома изолята NeoCoV пока-
зано, что он относится к тому же виду, что MERS-
коронавирус от людей и верблюдов [50]. этот изолят 
считается наиболее вероятным предшественником 
MERS-коронавируса, вызвавшего вспышку 2012 г. 
предполагается, что интродукция самого недавнего 
предшественника MERS-коронавируса произошла 
от рукокрылых к верблюдам в африке примерно 20 
лет назад, и через верблюдов этот вирус попал на 
аравийский полуостров [43]. с учетом особой роли 
рукокрылых в эволюции коронавирусов, в том числе 
SARS- и MERS-подобных, обследование рукокры-
лых в гвинейской республике позволит прояснить 
их участие в поддержании циркуляции коронавиру-
сов на этой территории (рис. 2 б).

таким образом, большое биологическое разно-
образие представителей отряда рукокрылых, их прак-
тически повсеместное распространение и возмож-
ность участия в передаче и циркуляции вирусных ин-
фекций, обусловливают важность и актуальность их 
исследования в странах западной африки и на других 
территориях обитания этого отряда. более широкое 
использование современных методов метагеноми-
ки, биоинформатики в сочетании с традиционными 
вирусологическими методами призвано обеспечить 
дальнейший прогресс в изучении вирусов, в цирку-
ляции которых принимают участие различные виды 
рукокрылых. все это является основой разработки 
комплекса мер для установления контроля над вирус-
ными инфекциями в природных очагах гвинейской 
республики и других странах западной африки.

исследование проводилось в рамках выполне-
ния государственного задания гз-23/16.
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