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Резюме 
Цель. Целью настоящего обзора является комплексный анализ современных 
литературных данных о коронавирусах, идентифицированных у рукокрылых. 
Обсуждение.  Коронавирусы  (Coronaviridae)  –  самое  обширное  семейство 
вирусов  порядка  Nidovirales.  Коронавирусы  имеют  широкий  круг  хозяев, 
включающий  млекопитающих  (Alphacoronavirus,  Betacoronavirus, 
Deltacoronavirus,  Gammacoronavirus)  и  птиц  (Deltacoronavirus, 
Gammacoronavirus),  земноводных  (Alphaletovirus), и являются возбудителями 
респираторных,  кишечных,  кардиоваскулярных  и  неврологических 
заболеваний.  Вплоть  до  начала  нынешнего  века,  среди  патогенных  для 
человека коронавирусов были известны лишь этиологических агенты легких и 
среднетяжелых респираторных заболеваний. В XXI веке были открыты новые 
высокопатогенные  коронавирусы,  ставшие  причиной  вспышек  тяжелых 
пневмоний  с  высокой  летальностью:  коронавирус  тяжелого  острого 
респираторного  синдрома  (Severe  acute  respiratory  syndrome‐related 
coronavirus,  SARS‐CoV;  2002‐2003  гг.,  южные  провинции  Китая),  коронавирус 
Ближневосточного  респираторного  синдрома  (Middle  East  respiratory 
syndrome‐related  coronavirus, MERS‐CoV;  2012  г.,  западная  часть  Саудовской 
Аравии) и коронавирус тяжелого острого респираторного синдрома 2‐го типа 
(Severe acute respiratory syndrome‐related coronavirus 2, SARS‐CoV‐2; 2019‐… гг., 
восточная  часть  центрального  Китая).  Природными  резервуарами  SARS‐CoV, 
SARS‐CoV‐2  и  MERS‐CoV  являются  рукокрылые  (Chiroptera).  Коронавирусы, 
циркулирующие  в  популяциях  рукокрылых,  не  только  филогенетически 
близки к известным на сегодняшний день особо опасным вирусам человека, 
но,  возможно,  обладают  эпидемическим  потенциалом,  способным 
реализоваться в будущем. 
Заключение.  В  настоящем  обзоре  представлены  современные  данные  по 
коронавирусам  рукокрылых:  таксономический  статус,  спектр  потенциальных 
хозяев,  распространение.  Особенности  экологии  коронавирусов  рукокрылых 
рассматриваются  в  контексте  их  эпидемиологической  значимости. 
Обсуждается происхождение патогенных для человека коронавирусов. 
Ключевые слова 
Коронавирусы,  рукокрылые,  коронавирус  тяжелого  острого  респираторного 
синдрома  2  типа  (SARS‐CoV‐2),  коронавирусная  инфекция  2019  (COVID‐19), 
коронавирус ближневосточного респираторного синдрома (MERS‐CoV). 
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Abstract 
Aim. The aim of this review  is a comprehensive analysis of current  literature data 
on coronaviruses identified in bats. 
Discussion. Coronaviruses  (Coronaviridae) constitute  the most extensive  family of 
viruses  of  the  order  Nidovirales.  Coronaviruses  have  a  wide  range  of  hosts, 
including  mammals  (Alphacoronavirus,  Betacoronavirus,  Deltacoronavirus, 
Gammacoronavirus) and birds (Deltacoronavirus, Gammacoronavirus), amphibians 
(Alphaletovirus) and are pathogens of  respiratory,  intestinal,  cardiovascular. Until 
the  beginning  of  this  century,  only  etiological  agents  of  mild  and  moderate 
respiratory diseases were known among pathogenic coronaviruses  for humans.  In 
the  21st  century,  new  highly  pathogenic  coronaviruses  were  discovered  that 
caused  outbreaks  of  severe  pneumonia  with  high  mortality:  the  severe  acute 
respiratory  syndrome  coronavirus  (Severe  acute  respiratory  syndrome‐related 
coronavirus, SARS‐CoV; 2002‐2003, southern provinces of China),  the Middle East 
respiratory  coronavirus  Syndrome  (Middle  East  respiratory  syndrome‐related 
coronavirus, MERS‐CoV;  2012,  western  part  of  Saudi  Arabia)  and  type  2  acute 
respiratory  syndrome  coronavirus  (Severe  acute  respiratory  syndrome‐related 
coronavirus 2, SARS‐CoV‐2; 2019 ‐..., the eastern part of central China). The natural 
reservoirs  of  SARS‐CoV,  SARS‐CoV‐2  and  MERS‐CoV  are  bats  (Chiroptera). 
Coronaviruses circulating  in bat populations are not only phylogenetically close to 
the  currently  known  especially  dangerous  human  viruses  but  probably  have 
epidemic potential that can be realized in the future. 
Conclusion. This review presents current data on coronaviruses of bats: taxonomic 
status,  spectrum  of  potential  hosts,  distribution.  The  ecological  features  of 
coronaviruses  of  bats  are  considered  in  the  context  of  their  epidemiological 
significance. The origin of pathogenic human coronaviruses is discussed. 
Key Words 
Coronaviruses, bats, sever acute respiratory syndrome coronavirus 2 (SARS‐CoV‐2), 
coronavirus  disease  2019  (COVID‐19),  Middle  East  respiratory  syndrome 
coronavirus (MERS‐CoV).  
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ВВЕДЕНИЕ 
В  настоящее  время,  согласно  информации 
Международного  комитета  по  таксономии  вирусов 
(International  Committee  on  Taxonomy  of  Viruses,  ICTV), 
семейство  Коронавирусов  (Coronaviridae)  относится  к 
подотряду Cornidovirineae отряда Nidovirales, и включает 
в  себя  два  подсемейства  –  Letovirinae  и 
Orthocoronavirinae.  В  подсемейство  Letovirinae  входит 
единственный  род  Альфалетовирус  (Alphaletovirus), 
подсемейство  Orthocoronavirinae  представлено 
четырьмя  родами  –  Альфакоронавирусов 
(Alphacoronavirus), Бетакоронавирусов (Betacoronavirus), 
Гаммакоронавирусов  (Gammacoronavirus)  и 
Дельтакоронавирусов (Deltacoronavirus) [1].  

Вирионы  коронавирусов  имеют 
псевдосферическую  плейоморфную  форму  диаметром 
120‐160  нм  и  снабжены  липидной  оболочкой, 
содержащей  хорошо  видимые  на  электронно‐
микроскопических  фотографиях  булавовидные 
пепломеры  (10‐25  нм)

1,  сформированные  тримерами 
спайкового  белка  S,  трансмембранный  белок  М  и 
небольшое количество пентамеров виропорина Е.  

Геном  коронавирусов  представлен  линейной, 
одноцепочечной (+)смысловой РНК размером 27‐32 тыс. 
нуклеотидных  оснований.  Помимо  структурных  белков 
(спайковый  S,  оболочки  Е,  мембранный  М  и 
нуклеопаксида  N),  геномная  РНК  кодирует  два 
протяженных  полипептида  (pp1a  и  pp1ab),  которые 
котрансляционно  протеолизируются  в  16  белков 
репликативно‐транскрипционного  комплекса,  и  5‐10 
регуляторных  белков,  количество  которых  варьирует  у 
разных  коронавирусов  [2;  3].  Регуляторные  вирусные 
белки  способны  влиять  на  различные  жизненные 
процессы  инфицированной  клетки  (пролиферацию, 
апоптоз,  синтез  провоспалительных  цитокинов)  и 
взаимодействовать  с  иммунной  системой  организма 
хозяина, способствуя распространению инфекции [2; 3]. 
Коронавирусы  имеют  уникальный  механизм 
репликации,  вследствие которого возможно появление 
рекомбинантных вариантов  [2], в том числе с вирусами 
из  других  семейств  [4]  и  разных  родов  коронавирусов 
[5].  Рекомбинации  являются  источником  генетической 
вариабельности  коронавирусов  и  повышают  их 
экологическую пластичность. 

Коронавирусы  распространены  повсеместно, 
представители  всех  четырех  родов  циркулируют  среди 
млекопитающих,  у  птиц  встречаются  только  Гамма‐  и 
Дельтакоронавирусы  [1].  У  восприимчивых  хозяев 
коронавирусы  вызывают  заболевания  респираторного 
тракта,  гастроэнтериты,  гепатиты и поражения нервной 
системы. 

Рукокрылые  являются  природным  резервуаром 
и источником генетического разнообразия для Альфа‐ и 
Бетакоронавирусов  [6‐9],  включая  почти  все  известные 
на сегодняшний день коронавирусы человека  (табл. 1), 
в  том  числе  –  высокопатогенные  для  человека 
коронавирус  тяжелого  острого  респираторного 
синдрома (SARS‐CoV – Severe acute respiratory syndrome‐
related  coronavirus)  (Betacoronavirus,  Sarbecovirus), 
коронавирус  Ближневосточного  респираторного 

                                                   
1  Благодаря  этому  факту  семейство  Coronaviridae  и  получило 
своё название в 1968 г. [2]. 

синдрома (MERS‐CoV – Middle East respiratory syndrome‐
related  coronavirus)  (Betacoronavirus,  Merbecovirus),  и 
коронавирус  тяжелого  острого  респираторного 
синдрома 2‐го типа (Betacoronavirus, Sarbecovirus) (SARS‐
CoV‐2  –  Severe  acute  respiratory  syndrome‐related 
coronavirus 2) [10‐12].  

С  целью  прояснения  участия  рукокрылых  в 
циркуляции  и  распространении  коронавирусов, 
патогенных или потенциально патогенных для человека, 
представляется  актуальным  проведение  комплексного 
анализа  доступных  данных  по  экологии  и  эволюции 
коронавирусов,  ассоциированных  с  рукокрылыми,  в 
контексте их эпидемиологической значимости. 
 
ОБСУЖДЕНИЕ 
Коронавирусы  рукокрылых:  таксономическое 
положение,  природный  резервуар  и  географическое 
распространение 
Современное  таксономическое  положение 
коронавирусов  рукокрылых  представлено  в  табл.  2.  У 
рукокрылых  (Chiroptera)  идентифицирована 
значительная  часть  коронавирусов  –  так,  для 
Alphacoronavirus  их  доля  составляет  58%  (11  из  19 
видов), и они присутствуют в 64% (9/14) подродов этого 
рода; для Betacoronavirus – 64% (9/14) видов вирусов и в 
80% (4/5) подродов. Кроме представленных в таблице, в 
настоящее время в базе GenBank депонированы десятки 
последовательностей  полного  генома 
неклассифицированных коронавирусов рукокрылых  [7]. 
Широкое  внедрение  методов  высоко‐
производительного  секвенирования  позволило 
идентифицировать  у  рукокрылых  последовательности 
полных  геномов  новых  коронавирусов,  для  которых 
пока не определено таксономическое положение. 
 
Природный резервуар 
Согласно актуальной информации базы The database of 
bat‐associated viruses [16], спектр потенциальных хозяев 
коронавирусов  среди  рукокрылых  включает 
представителей 13  семейств – крыланов  (Pteropodidae), 
футлярохвостых  (Emballonuridae),  копьеносых 
(Megadermatidae),  складчатогубых  (Molossidae), 
подбородколистных  (Mormoopidae),  футлярокрылых 
(Mystacinidae),  щелемордов  (Nycteridae),  листоносых 
(Phyllostomidae),  подковоносых  (Rhinolophidae), 
подковогубых  (Hipposideridae),  мышехвостов 
(Rhinopomatidae),  гладконосых  (Vespertilionidae)  и 
длиннокрылов (Miniopteridae).  

Филогенетический  анализ  44  последова‐
тельностей  участка  гена  РНК‐зависимой  РНК‐
полимеразы  (RdRp)  коронавирусов  рукокрылых, 
проведенный  Leopardi  с  соавторами,  показал 
формирование  родоспецифических  кластеров  [17].  Для 
большинства  родов  рукокрылых  ассоциированные  с 
ними  коронавирусы  формировали  одиночные 
филогенетические  кластеры.  По  2‐3  кластера 
выделялись  у  коронавирусов  плодоядных  листоносов 
Artibeus,  летучих  собак  Rousettus,  подковогубов 
Hipposideros,  трилистоносов  Triaenops,  подковоносов 
Rhinolophus,  кожанов  Eptesicus  и  длиннокрылов 
Miniopterus;  формирование  более  3  кластеров  было 
характерно  для  коронавирусов  ночниц  Myotis  и 
нетопырей Pipistrellus.  
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У  представителей  родов  Hipposideros,  Rhinolophus, 
Eptesicus  и  Pipistrellus  встречаются  как  Альфа‐,  так  и 
Бетакоронавирусы,  с  рукокрылыми  родов  Myotis  и 
Miniopterus  ассоциированы  только 
Альфакоронавирусы,  а  с  представителями  семейства 
крыланов  Pteropodidae  –  только  Бетакоронавирусы. 
Наибольшее  число  видов‐хозяев  внутри 
родоспецифических  кластеров  отмечено  среди 
подковоносов  Rhinolophus  (10  видов),  длиннокрылов 
Miniopterus  (7  видов)  и  подковогубов  Hipposideros  (4 
вида).  

В  целом,  разнообразие  коронавирусов  и  число 
родоспецифических  кластеров  имеет  положительную 
связь  с  видовым  разнообразием  внутри  рода  и 
географическим  распространением  потенциальных 
хозяев.  

 
Географическое распространение 
Встречаемость  коронавирусов  среди  рукокрылых 
различных  семейств  отличается  по  регионам  –  в  Азии 
коронавирусы  были  обнаружены  преимущественно  у 
представителей  Vespertilionidae,  Rhinolophidae  и 
Nycteridae, в юго‐восточной части азиатского региона – 
у Miniopteridae, Pteropodidae и Hipposideridae. В Европе 
коронавирусы  встречались  у  гладконосых  и 
подковоносых, в Африке большая часть коронавирусов 
была  идентифицирована  у  крыланов,  в  Южной 
Америке – у листоносых, а в Северной Америке только 
у гладконосых [17]. Среди Альфа‐ и Бетакоронавирусов 
рукокрылых,  представленных  в  табл.  2,  большинство 
были  обнаружены  в  Китае:  83,7%  (36/43).  В 
Alphacoronavirus  исключение  составили  16,0%  (4/25) 
вирусов,  в  Betacoronavirus  за  пределами  Китая 
обнаружены 16,7% (3/18) коронавирусов.  

Изучение  роли  рукокрылых  в  циркуляции 
коронавирусов стало особенно актуальным после того, 
как в 2005 г. Li с соавторами у китайских подковоносов 
(Rhinolophus  sinicus)  в  Китае  (Гонг  Конг)  была 
обнаружена РНК коронавируса, близкого к патогенному 
для человека вирусу тяжелого острого респираторного 
синдрома  SARS‐CoV  [18].  Позже  РНК  SARS‐подобных 
коронавирусов  была  выявлена  у  представителей 
семейств  Rhinolophidae,  Hipposideridae  и Molossidae  в 
нескольких провинциях Китая, а также в других странах 
Азии,  Европы  и  Африки  –  Южной  Корее,  Тайланде, 
Болгарии,  Словении,  Италии,  Люксембурге,  Кении  и 
Нигерии  [8;  19].  Большая  часть  находок  РНК  SARS‐
подобных  коронавирусов  была  сделана  у 
подковоносых  Rhinolophidae,  что  позволяет 
рассматривать  этих  рукокрылых  в  качестве  их 
природного  резервуара.  Следовательно, 
распространение  SARS‐подобных  коронавирусов 
возможно  в  пределах  ареалов  рукокрылых  семейства 
Rhinolophidae. 

После  открытия  MERS‐CoV  в  2012  г.  на 
территории Саудовской Аравии [20] были предприняты 
многочисленные  попытки  обнаружить 
близкородственные  коронавирусы  у  рукокрылых.  На 
момент  первых  исследований  в  этом  направлении 
наиболее  высокий  уровень  гомологии  с  изолятами 
MERS‐CoV  от  людей  демонстрировали  коронавирусы 
HKU4  от плоскоголового кожана  (Tylonycteris pachypus) 
и HKU5 от восточного нетопыря (Pipistrellus abramus) из 

Китая  –  рукокрылых,  ареалы  которых  ограничены 
определенными  районами  Китая  и  Юго‐Восточной 
Азии  [21].  Позже  у  капского  кожана  (Neoromicia 
capensis)  в  ЮАР  и  восточного  кожана  (Vespertilio 
superans)  в  Китае  были  идентифицированы 
коронавирусы,  которые наряду  с  изолятами MERS‐CoV 
от  людей  и  верблюдов  в  настоящее  время  относят  к 
виду  MERS‐подобных  коронавирусов  [7].  В 
последующие  годы  РНК  MERS‐подобных 
коронавирусов  была  обнаружена  у  рукокрылых 
различных видов семейств Vespertilionidae и Nycteridae 
в  Азии,  Европе,  Африке,  Северной  и  Южной  Америке 
[6;  8].  Учитывая  широкое  распространение  и 
многочисленность  видов  гладконосых  Vespertilionidae, 
можно  предположить,  что  коронавирусы  подрода 
Merbecovirus распространены повсеместно. 
 
Экология коронавирусов рукокрылых 
Циркуляция  коронавирусов  в  популяциях  рукокрылых. 
Соответствие  критериям  природного  резервуара 
предполагает  постоянное  поддержание  циркуляции 
возбудителя в популяции хозяина без нанесения ущерба 
его численности с возможностью передачи возбудителя 
другим  восприимчивым  видам,  что  в  полной  мере 
характерно для рукокрылых и ассоциированных с ними 
коронавирусов.  Эти  животные  не  болеют  в  клинически 
выраженной  форме,  но  выделяют  вирус  с 
биологическим  жидкостями  –  слюной,  мочой, 
фекалиями.  Остаётся  открытым  вопрос  о  возможности 
передачи  коронавирусов  среди  рукокрылых  половым 
путём и трансплацентарно. Циркуляция коронавирусов в 
популяциях  рукокрылых  происходит  по  типу 
персистирующей  инфекции,  вызывающей  у 
вирусоносителя  умеренное  воспаление  в  легких  [22]  и 
потерю  веса  [23],  без  появления  массового 
эпизоотического  процесса  или  спорадических  случаев 
заболевания  и  гибели.  Персистенция  коронавируса  в 
организме  летучих  мышей  возможна  как  у  животных  в 
активном состоянии, так и в состоянии гибернации [22].  

Поддержание  циркуляции  коронавирусов  у 
рукокрылых  возможно  при  реализации  нескольких 
условий  (рис.  1).  Инфицированные  животные  могут 
передавать вирус здоровым особям, при этом возможна 
как  внутривидовая,  так  и  межвидовая  передача  в 
смешанных колониях [22; 23]. При контакте рукокрылых, 
инфицированных  разными  коронавирусами,  имеют 
место  случаи  коинфекции  с  последующей 
персистенцией  у  отдельных  особей  нескольких 
коронавирусов [24].  

Восприимчивость  к  инфицированию 
коронавирусами  здоровых  особей  может  зависеть  от 
возраста  [25],  а  также  наличия  в  их  организме  других 
инфекционных  агентов,  например,  психрофильного 
грибка  Pseudogymnoascus  destructans,  возбудителя 
«синдрома  белого  носа»  (White‐nose  syndrome)  [26]. 
Динамика распространения коронавирусов в популяциях 
рукокрылых  может  быть  обусловлена  изменениями  в 
структуре популяции в период размножения. Так, Drexler 
с  соавторами  на  примере  колонии  большой  ночницы 
Myotis myotis в Германии было показано, что количество 
вирусной  РНК  и  частота  ее  выявления  увеличивались  в 
период  образования материнской  колонии  и  в  течение 
месяца после появления потомства [27].  
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Рисунок 1. Циркуляция коронавирусов рукокрылых: 1 – передача вируса неинфицированным особям своего вида;  
2 – передача вируса неинфицированным особям других видов; 3 – инфицирование другим коронавирусом  
(ко‐инфекция) 
Figure 1. Bats coronavirus circulation: 1 – virus transmission to uninfected bats of the same species;  
2 – virus transmission to uninfected bats of another species; 3 – infection with another coronavirus (co‐infection) 
 
Вместе  с  тем,  попытки  провести  моделирование 
передачи  коронавирусов  рукокрылых  в  лабораторных 
условиях настоящее время не увенчались успехом. Так, 
Watanabe  с  соавторами  описана  попытка  изоляции 
Альфа‐  и  Бетакоронавирусов  из  образцов  от 
малайского  короткомордого  крылана  (Cynopterus 
brachyotis)  путем  экспериментального  заражения 
летучих  собак  Лешенолта  (Rousettus  leschenaulti), 
оказавшаяся  безуспешной  [28].  van  Doremalen  с 
соавторами  было  показано,  что  экспериментальное 
заражение  египетских  летучих  собак  (Rousettus 
aegyptiacus)  единственным  изолированным  от 
рукокрылых SARS‐подобным коронавирусом WIV1  [29] 
не  приводило  к  развитию  у  них  продуктивной 
инфекции с выделением живого вируса [30]. 

Таким  образом,  в  результате  длительной 
совместной  эволюции  коронавирусов  и  рукокрылых, 
произошла выработка ряда стратегий, обеспечивающих 
коронавирусам возможность сохранения в популяциях 
хозяев независимо от экологических условий. 
Передача  коронавирусов  рукокрылых  другим 
млекопитающим  является  естественным  процессом 
расширения  этими  вирусами  своей  экологической 
ниши  (рис.  1).  Вместе  с  тем  попытки  изолировать 
коронавирусы  рукокрылых  в  лабораторных  условиях  с 
использованием  перевиваемых  культур  клеток 
человеческого  и  приматного  происхождения  в 
подавляющем большинстве оказались неудачны [4; 18; 
23;  31],  имеется  только  одно  сообщение  об  изоляции 
коронавируса  от  этих  млекопитающих  на  культуре 
клеток  [29].  Это  свидетельствует  о  недостаточном 
понимании механизмов преодоления коронавирусами 
рукокрылых межвидового барьера. 

В то же время в естественных условиях описана 
передача коронавирусов другим млекопитающим. Так, 

во  время  вспышки  диареи  среди  новорожденных 
поросят  в  феврале  2017  г.  на  одной  из  свиноферм  в 
южном  Китае  был  изолирован  альфакоронавирус 
энтерита  свиней  (swine  enteric  alphacoronavirus, 
SeACoV).  Секвенирование  вирусного  генома  показало 
94,5%  гомологии  с  изолятами  коронавируса 
рукокрылых  HKU2,  ассоциированного  с  китайским 
подковоносом  (Rh.  sinicus)  [32].  Высокий  уровень 
гомологии  и  отсутствие  находок  HKU2  у  других 
животных  позволяет  предполагать,  что  этот 
коронавирус  попал  к  домашним  свиньям 
непосредственно от рукокрылых.  

Wang с соавторами в 2003‐2004 гг. изолировали 
SARS‐CoV  от  гималайских  циветт  (Paguma  larvata), 
ставших  источником  заражения  официантки  и 
посетителя  ресторана  в  г.  Гуанчжоу  (провинция 
Гуандун,  КНР),  где  циветт  использовали  в 
гастрономических целях [33]. 

Sabir  с  соавторами  показали  наличие  у 
верблюдов в Саудовской Аравии антител и к MERS‐CoV, 
и HCoV‐229E [34]. Циркуляция этих вирусов в популяции 
верблюдов  была  подтверждена  прямой  изоляцией 
штаммов [35]. Zhang с соавторами при серологическом 
обследовании верблюдов в Кении показали наличие у 
них антител к MERS‐CoV и коронавирусу длиннокрылов 
HKU8  (BtCoV‐HKU8 – Miniopterus bat  coronavirus HKU8) 
[36].  Авторы  отмечают,  что  полученные  результаты 
свидетельствуют о возможной коинфекции верблюдов 
MERS  и  HKU8‐подобным  коронавирусами  или 
циркуляции  среди  верблюдов  рекомбинантного 
коронавируса.  В  более  поздних  исследованиях  было 
показано,  что  значительная  доля  одногорбых 
верблюдов на Ближнем Востоке, Азии и Африке имеет 
антитела  к  MERS‐CoV,  а  самые  ранние  находки 
относятся  к  сывороткам 1983  г.,  что  свидетельствует  о 
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длительной циркуляции предшественника этого вируса 
среди верблюдов  [8]. Таким образом, верблюды часто 
заражаются  коронавирусами  летучих  мышей  и 
являются  промежуточными  хозяевами,  по  крайней 
мере, двух коронавирусов человека: MERS‐CoV и HCoV‐
229E. 

Коронавирусы  рукокрылых  могут  также 
попадать  в  популяцию  человека,  минуя 
промежуточных  хозяев. Wang  с  соавторами  провели  в 
провинции  Юньнань  серологическое  обследование 
жителей нескольких деревень, расположенных рядом с 
пещерами,  где  находятся  места  дневных  убежищ 
рукокрылых  рода Rhinolophus,  природного  резервуара 
SARS‐подобных коронавирусов. Район исследования не 
был  затронут  вспышкой  тяжелого  острого 
респираторного  синдрома  в  2002‐2003  гг.,  и  все 
обследованные  не  имели  симптомов  респираторного 
заболевания  на момент  взятия материала.  В 2,8%  (у 6 
из  218  человек)  были  обнаружены  специфичные 
антитела  к  нуклеопротеину  коронавируса  рукокрылых 
SARSr‐CoV  Rp3  (BtRs‐BetaCoV‐Rp3  –  Rhinolophus  sinicus 
betacoronavirus  Rp3)

2,  не  обладавшие  перекрестной 
активностью  с  аналогичным  белком  коронавирусов 
MERS и NL63 при анализе методом Вестерн‐блота [37]. 
Наличие  в  сыворотках  крови  людей  антител  к 
внутреннему  структурному  белку  SARS‐подобного 
коронавируса  рукокрылых  свидетельствует  о 
репликации вируса в организме человека.  
 
Рукокрылые и происхождение коронавирусов человека 
 Значение  коронавирусов  рукокрылых  как  источника 
новых  коронавирусов  человека  стала  понятна  лишь  в 
начале  XXI  века,  когда  были  выявлены  первые  SARS‐
CoV‐подобные вирусы в популяциях летучих мышей. Но 
всю  вторую  половину  XX  века  коронавирусы  не 
рассматривались  как  серьёзная  эпидемическая 
проблема. 

Первые  коронавирусы  человека,  получившие 
наименование 229Е и ОС43, были изолированы в США в 
1967  г.  от  пациентов  с  заболеваниями  верхних 
дыхательных путей [38; 39]. В 2003 г. в Нидерландах от 
7‐месячного  ребенка  с  бронхиолитом  впервые  был 
выделен  коронавирус  NL63  [40],  а  в  2004  в  Китае  от 
пациента  с  пневмонией  –  коронавирус  HKU‐1  [41].  В 
последующие  годы  коронавирусы  HCoV‐229Е,  HCoV‐
ОС43,  HCoV‐  NL63  и  HCoV‐HKU‐1  выявляли  в  разных 
странах у людей с сезонными заболеваниями верхних и 
нижних  дыхательных  путей,  которые  протекают  в 
большинстве случаев в легкой, реже – в среднетяжелой 
форме.  Однако  у  детей  и  ослабленных  пациентов 
возможно  развитие  брохиолитов,  бронхитов  и 
пневмоний.  Считается,  что  эти  вирусы  являются 
причинами  примерно  одной  трети  всех  простудных 
заболеваний в мире [42]. 

В  2003  г.  в  качестве  этиологического  агента, 
вызвавшего  эпидемию  тяжелого  острого 
респираторного  синдрома  2002‐2003  гг.  в  китайской 
провинции  Гуандун,  был  идентифицирован  новый 
коронавирус  [43].  Вызываемое  им  заболевание 
характеризовалось  лихорадкой,  головной  болью, 

                                                   
2
 Не  является  самостоятельным  вирусом  и  входит  в  состав 
SARS‐CoV (табл. 2). 

кашлем,  с  последующим  развитием  пневмонии  и 
тяжелой  дыхательной  недостаточности;  уровень 
летальности  составил  9,6%.  Вирус  эффективно 
передавался  от  человека  к  человеку,  завозные  случаи 
были  отмечены  в  29  странах  [14].  При  расследовании 
повторной  вспышки  SARS,  случившейся  в  той  же 
провинции  с  декабря  2003  г.  по  январь  2004  г.,  было 
доказано ее зоонозное происхождение после изоляции 
SARS‐CoV  от  гималайских  циветт  (P.  larvata)  и 
контактировавших  с  ними  и  впоследствии  заболевших 
людей  [33].  В  2005  г.  у  китайских  подковоносов  (Rh. 
sinicus)  были  идентифицированы  геномы  SARS‐CoV‐
подобных  коронавирусов,  рассматриваемых  в 
настоящее  время  в  качестве  предшественников 
коронавируса SARS [18] (табл. 2). 

В  2012  г. MERS‐CoV  стал  причиной  нескольких 
случаев  тяжелой  вирусной  пневмонии  в  Саудовской 
Аравии  [20].  Спорадические  случаи  ежегодно 
регистрируются  в  странах  Аравийского  полуострова  и 
Ближнего  Востока,  также  были  документированы 
завозные  случаи  в  Южной  Корее,  Таиланде,  Китае, 
Малайзии,  Филиппинах,  Австрии,  Германии,  Турции  и 
США  с  летальностью 34,4%  [13; 44; 45].  Для MERS‐CoV 
также было установлено  зоонозное происхождение от 
летучих  мышей  с  вовлечением  в  процесс  передачи 
вируса  человеку  промежуточного  хозяина  – 
одногорбых верблюдов [6; 46]. 

В  декабре  2019  г.  в  г.  Ухань  (провинция  Хубэй 
КНР)  началась  вспышка  тяжелой  пневмонии, 
этиологически  связанной  с  SARS‐CoV‐2 
(первоначальное  название:  2019‐nCoV  –  2019‐novel 
coronavirus).  Всемирная  организация  здравоохранения 
(ВОЗ)  официально утвердила название новой болезни, 
вызываемой  SARS‐CoV‐2,  как  COVID‐19  (coronavirus 
disease 2019 –  коронавирусная  инфекция 2019  г.).  Для 
COVID‐19  был  характерен  ряд  особенностей, 
отличавшей её от предшествующих SARS и MERS. Вирус 
эффективно  передавался  от  человека  к  человеку 
воздушно‐капельным  и  контактным  путем,  заражение 
людей  было  возможно  во  время  инкубационного 
периода,  длительность  которого  достигала  14  дней  (в 
среднем  3‐7  дней).  Основное  число  репродукции  R0 
варьировало  от  1,4  до  6,5  (в  среднем  2,2).  Также,  в 
отличие  от  SARS  и MERS,  во  время  вспышки  COVID‐19 
доля  инфицированных  работников  здравоохранения 
составила  3,8%;  в  то  же  время  часто  отмечались 
семейные  кластеры  пневмонии.  В  целом,  у 
большинства  взрослых  заболевших  и  детей  болезнь 
протекала  в  гриппоподобной  форме,  но  у  взрослых  с 
сопутствующими  заболеваниями  и  возрастных 
пациентов  часто  происходило  развитие  тяжелой 
пневмонии  с  дыхательной  недостаточностью  [47]. 
Вследствие  высокой  контагиозности  и  эффективной 
передачи  SARS‐CoV‐2  от  человека  к  человеку,  а  также 
неготовности  многих  стран  к  предотвращению 
разрастания  завозных  случаев  в  широкомасштабную 
эпидемию,  произошла  глобализация  эпидемии,  и 
11.03.2020  г.  ВОЗ  официально  объявила  начало 
пандемии COVID‐19 [48]. 

Филогенетический  анализ  полных  геномов 
изолятов  SARS‐CoV‐2  от  людей  обнаружил  высокий 
уровень  гомологии  96,2%  с  бетакоронавирусом 
азиатских  подковоносов  RaTG13  (BtRa‐BetaCoV‐RaTG13 



 

South of Russia: ecology, development 2020 Vol. 15 no. 2  A.M. Shestopalov et al. 
 

28    I                                                                                                                     ecodag.elpub.ru/ugro/issue/current 
 

–  Rhinolophus  affinis  betacoronavirus  RaTG13), 
идентифицированным  у  азиатского  подковоноса  (Rh. 
affinis)  в  2013  г.  в  провинции Юньнань,  что  позволяет 
рассматривать  его  как  наиболее  вероятного 
предшественника  SARS‐CoV‐2  [12].  Первым 
заболевшим  COVID‐19  был  продавец  с  рынка 
морепродуктов в г. Ухань, что указывало на возможное 
инфицирование  от  диких  животных,  которые  в 
большом количестве и в скученном виде содержатся на 
зоогастрономических рынках Юго‐Восточной Азии [47]. 
Zhang  с  соавторами  идентифицировали  последо‐
вательность  76%  генома  коронавируса  в  образцах 
легких погибших яванских панголинов (Manis  javanica), 
имеющего высокий уровень  гомологии с аналогичным 
фрагментом  генома  SARS‐CoV‐2  от  людей  [49].  Таким 
образом,  наиболее  вероятная  цепочка  передачи 

вируса: азиатские подковоносы  яванские панголины 

 человек. 
 

Высокопатогенные  коронавирусы  человека:  от 
антропоноза к зоонозу?  
Как  правило,  вирусы,  патогенные  для  человека  и 
адаптированные  к  передаче  внутри  человеческой 
популяции,  не  способны  преодолевать  межвидовой 
барьер  и  инфицировать  другие  виды  млекопитающих 
при  непосредственной  передаче  от  человека 
животному.  В  литературе  описано  несколько 
единичных  случаев  заболевания  (инфицирования) 
животных  вирусами  человека  –  вспышка  кори  среди 
импортированных  в  Великобританию  восточных 
колобусов  (Colobus  guereza)  [50],  идентификация 
человеческих  вирусов  гриппа  А  H3N2  у  домашних 
свиней в Китае  [51],  выявление антител к  эболавирусу 
Заир  у  собак  в  крупных  городах  Габона  [52],  где  были 
отмечены единичные завозные случаи болезни Эбола у 
людей  и  источником  вируса  могли  быть  только 
больные  и  вирусоносители,  что  исключало 
инфицирование  собак  от  диких  животных. 
Вышеперечисленные  примеры  крайне  редки  и 
являются  скорее  исключением  из  общего 
представления, согласно которому вирусы, в том числе 
имеющие  зоонозное  происхождение,  но  прошедшие 
многократную  передачу  от  человека  к  человеку, 
становятся  фактически  возбудителями  антропонозов, 
утрачивая при этом зоонозный потенциал. 

В  то  же  время  для  высокопатогенных 
коронавирусов  человека  SARS‐CoV  и  SARS‐CoV‐2 
показаны  случаи  естественного  инфицирования 
животных  от  людей.  Так,  Chen  с  соавторами  в  ходе 
обследования  домашних  животных  в  деревнях 
пригорода округа Сицин  (г. Тянцзинь, КНР),  где весной 
2003  г.  была зарегистрирована вспышка SARS,  у одной 
из домашних свиней была обнаружена РНК и антитела 
к  вирусу  SARS‐CoV.  Из  образцов  крови  и  фекалий  был 
изолирован  вирус,  филогенетический  анализ  полного 
генома  которого  выявил  максимальный  уровень 
гомологии с изолятами SARS‐CoV от заболевших людей 
[53].  Ввиду  отсутствия  антител  к  коронавирусу  SARS  у 
работников  фермы,  авторы  сделали  предположение, 
что  инфицирование  животного  произошло  с  пищей,  в 
качестве  которой  на  ферму  могли  быть  доставлены 
пищевые  отходы  из  городских  ресторанов, 
контаминированные  вирусом.  Бессимптомная 

персистенция  и  выделение  в  окружающую  среду  от 
домашних  свиней  вируса  SARS‐CoV,  генетически 
близкого  изолятам  от  людей,  не  исключает 
возможности  возвращения  вируса  в  человеческую 
популяцию через этих животных. 

В  отличие  от  единичного  сообщения  о 
заражении  домашних  свиней  SARS‐CoV 
«человеческого»  происхождения,  для  коронавируса 
SARS‐CoV‐2  описаны  случаи  инфицирования  диких  и 
домашних  животных  от  людей  –  домашних  собак  и 
кошек  в  Бельгии  и  Гонг  Конге,  сибирских  тигров  и 
африканских  львов  в  зоопарке  Нью‐Йорка  [54]. 
Отдельный  резонанс  вызвала  вспышка  новой 
коронавирусной  инфекции  у  норок  на  нескольких 
фермах  в  Голландии  в  конце  апреля  2020  г.  [55]. 
Изначально  предполагалось,  что  вирус  попал 
животным  от  персонала,  среди  которых  были 
сотрудники  с  симптомами  COVID‐19.  При  анализе 
объектов  окружающей  среды  на  фермах  было 
показано,  что  вирус  отсутствовал  в  пробах  воздуха  за 
пределами  помещений  для  животных  и  в  образцах 
пыли  как  на  расстоянии,  так  и  в  непосредственной 
близости от клеток с норками. Обследование животных 
на  фермах  выявило  возможность  передачи  вируса 
между  норками  при  бессимптомном  течении 
инфекции.  Согласно  официальному  заключению, 
инфицированные  SARS‐CoV‐2  сотрудники  были,  по‐
видимому,  не  единственным  источником  заражения 
животных.  Позже  официальными  властями 
Нидерландов  было  заявлено,  что  от  инфицированных 
норок заразился сотрудник на одной из ферм, при этом 
риск  распространения  вируса  от  норок  человеку  вне 
ферм был признан незначительным [56]. 

Таким  образом,  пройдя  эволюционный  путь  от 
рукокрылых  и  адаптацию  к  человеческой  популяции, 
высокопатогенные  коронавирусы  человека SARS‐CoV  и 
SARS‐CoV‐2  демонстрируют  уникальные  свойства, 
позволяющие  им  преодолевать межвидовой  барьер  и 
переходить  из  человеческой  популяции  животным, 
близко  контактирующим  с  людьми. 
Эпидемиологические  последствия  таких  межвидовых 
переходов  в  настоящее  время  остаются 
недооцененными. 
 
ЗАКЛЮЧЕНИЕ 
Природным  резервуаром  и  источником  генетического 
разнообразия  для  представителей  Alphacoronavirus  и 
Betacoronavirus  семейства  Coronaviridae  являются 
рукокрылые. Почти все известные на сегодняшний день 
коронавирусы  человека  эволюционно  восходят  к 
коронавирусам  летучих  мышей.  Возможно,  что  HCoV‐
OC43  (BetaCoV‐1)  и  HCoV‐HKU1,  для  которых  не 
обнаружены  прямые  аналоги  среди  рукокрылых, 
вероятнее  всего,  представляют  собой  результат 
длительной  адаптации  вирусов  рукокрылых  к 
организму диких млекопитающих  (в первую очередь – 
грызунов),  ставших  промежуточными  хозяевами  в 
процессе проникновения этих вирусов в  человеческую 
популяцию. 

Рост  народонаселения,  интенсификация 
популяционных  взаимодействий  и  недостаточность 
научных  данных  о  вирусах  рукокрылых  в  начале  XXI 
века  привели  к  проявлению  коронавирусами  сначала 
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своего эпидемического  (на примере SARS‐CoV и MERS‐
CoV),  а  затем  и  пандемического  (SARS‐CoV‐2) 
потенциала.  Следствием  недостаточных  знаний  и 
понимания  процессов,  связанных  с  циркуляцией 
коронавирусов  в  популяциях  рукокрылых,  могут  стать 
ощутимые  угрозы  для  здоровья  и  привычного 
существования  людей.  Последствия  недооценки  этих 
угроз  вполне  очевидны  на  примере  пандемии  COVID‐
19,  которая  нанесла  серьезный  ущерб  не  только 
общественному здоровью, но и мировой экономике. 
Таким образом,  обязательным элементом устойчивого 
развития  человеческой  цивилизации  в  среднесрочной 
перспективе  становится  системное  изучение 
коронавирусов,  основу  которого  должен  составить 
эколого‐вирусологический  мониторинг  природных 
экосистем. 
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