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Новые и возвращающиеся инфекции представляют серьёзную угрозу для мирового здравоохранения. По-
явление вируса SARS-CoV-2 и вызванная им пандемия COVID-19 продемонстрировали важность изуче-
ния и контроля зоонозных вирусных агентов непосредственно в природных очагах. Для SARS-подобных 
коронавирусов, а также множества других возбудителей зоонозов, включая геморрагические лихорадки  
и бешенство, основным резервуаром являются подковоносые летучие мыши (ЛМ) (Rhinolophus spp.), ши-
роко распространённые в Евразии и Африке. Ареал их захватывает также южные регионы России, вклю-
чая Северный Кавказ и Крым. Большие колонии этих животных располагаются на территории Сочинского 
национального парка (СНП; субтропическая зона Краснодарского края, район Большого Сочи, Северный 
Кавказ). Всего по данным многолетних наблюдений здесь насчитывается до 23 видов ЛМ, включая большо-
го (Rh. ferrumequinum), малого (Rh. hipposideros) и южного (Rh. euryale) подковоносов.
В настоящем обзоре приведены сведения о зоонозных вирусах, которые ассоциированы с видами ЛМ, оби-
тающих на территории субтропической зоны Краснодарского края Российской Федерации, и проведён ана-
лиз возможной роли представителей семейства рукокрылых (Chiroptera) как природного резервуара новых 
и возвращающихся инфекций. Изучение циркуляции зоонозных вирусов в популяциях ЛМ служит важным 
элементом мониторинга вирусных популяций в естественных очагах.
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Emerging and reemerging infections pose a grave global health threat. The emergence of the SARS-CoV-2 virus 
and the resulting COVID-19 pandemic have demonstrated the importance of studying of zoonotic viruses directly 
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in natural foci. For SARS-like coronaviruses, as well as for many other zoonotic pathogens (including hemorrhagic 
fevers and rabies agents), the main reservoir are horseshoe bats (Rhinolophus spp.), which are widely distributed 
in Eurasia and Africa. Their range also covers the southern regions of Russia, including the North Caucasus and 
Crimea. Large colonies of these animals are located on the territory of Sochi National Park (SNP; subtropical zone 
of Krasnodar Territory, Greater Sochi region, North Caucasus). In total, according to long-term observations, up to 
23 species of bats were registered here, including the great (Rh. ferrumequinum), the lesser (Rh. hipposideros), 
and the Mediterranean (Rh. euryale) horseshoe bats.
This review provides information on zoonotic viruses associated with species of bats distributed in the subtropical 
zone of Krasnodar Territory of Russia, and analyzes their possible role as a natural reservoir of emerging and 
reemerging infections. Studying the circulation of zoonotic viruses in bats is an important element of monitoring 
viral populations in natural foci.

Key words: bats; Chiroptera; emerging and reemerging infection; zoonotic viruses; coronavirus SARS-CoV-2; 
COVID-19; Sochi national park; 
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Введение
К отряду рукокрылых (Chiroptera), сформировав-

шемуся в позднем эоцене – раннем плейстоцене, 
относятся 17 современных семейств, сгруппирован-
ных в подотряды собственно летучих мышей (ЛМ) 
(Microchiroptera) и крыланов (Pteropodidae). Это 
единственный отряд млекопитающих (Mammalia), 
освоивших активный (машущий) полёт, и вторая 
по разнообразию их группа после грызунов (Roden-
tia), насчитывающая до 1270 видов [1]. Рукокрылые 
обладают рядом биологических особенностей, таких 
как способность к эхолокации (у ЛМ), отдых в поло-
жении вниз головой, возможность впадать в сезонное 
и суточное оцепенение. Температура тела некоторых 
видов может изменяться (в условиях эксперимента) 
в пределах 39 ºС (от +7 до +48,5 ºС). Для представите-
лей отряда характерно длительное (до 6–7 мес с осе-
ни до весны) выживание сперматозоидов в семенных 
каналах самцов и половых путях самок [2]. Следует 
отметить также некоторые не до конца изученные ха-
рактеристики иммунитета и значительную продолжи-
тельность жизни для животных подобных размеров 
[3–5]. К экологическим особенностям можно отнести 
высокую численность и плотность популяций во вре-

мя днёвок и зимовок, а также перемешивание попу-
ляций во время ежегодных сезонных миграций и при 
впадении животных в спячку в местах зимовок [5–7].

Рукокрылые распространены повсеместно за ис-
ключением Арктики, Антарктики и некоторых океа-
нических островов; наиболее многочисленны и раз-
нообразны они в тропиках и субтропиках. Популяции 
активно контактируют с человеком; фруктоядные 
виды кормятся на фруктовых плантациях и часто ис-
пользуются в пищу [8]. Многие виды ЛМ поселяются 
непосредственно вблизи человеческих жилищ, в под-
валах и на чердаках. Выделяемые ими с фекалиями 
и мочой вирусы могут напрямую инфицировать лю-
дей и животных-компаньонов (либо поедающих ле-
тучих мышей животных) с последующей передачей 
человеку.

Рукокрылые – важный природный резервуар зоо-
нозных и зооантропонозных вирусов, обладающих 
эпидемическим и пандемическим потенциалом [9]. 
Первые данные о значении представителей этого от-
ряда как резервуара вирусных инфекций появились 
в 1950-х гг. после выделения от них нескольких но-
вых агентов, принадлежащих к различным родам 
и семействам. Первым был «вирус слюнных желёз 
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летучих мышей Букалазы» (Букалаза – населённый 
пункт в Уганде), впоследствии названный вирусом 
Рио-Браво (Rio-Bravo virus (RBV), Flaviviridae: Fla-
vivirus). Он изолирован от бразильского складчатогу-
ба (Tadarida brasiliensis) в Калифорнии в 1954 г. [10]. 
Новый рабдовирус (Lagos bat virus, Rhabdoviridae: Ly-
ssavirus) выделен от крылана (Eidolon helvum) в Ни-
герии в 1958 г. [10]. Вирус Такарибе (Tacaribe virus 
(TCRV), Arenaviridae: Mammarenavirus), родствен-
ный возбудителю лихорадки Ласса, обнаружен у кры-
ланов  в Тринидаде и Тобаго в 1963 г. [10].

Последующие исследования показали, что руко-
крылые являются природным резервуаром практи-
чески всех известных семейств зоонозных вирусов, 
включая возбудителей особо опасных геморрагиче-
ских лихорадок Эбола, Марбург, Ниппах, Хендра, 
а также бешенства и др. [11–14]. Появление нового 
коронавируса SARS-CoV-2 и вызванной им панде-
мии COVID-19 продемонстрировало особую актуаль-
ность вирусов ЛМ и необходимость их углублённого 
изучения.

На территории бывшего Союза Советских Социа-
листических Республик (СССР) от ЛМ изолирова-
ны несколько вирусов. В частности, вирус Сокулук 
(Flaviviridae: Flavivirus) выделен от нетопыря-карли-
ка (Vespertilio pipistrellus) в Киргизии в 1973 г. [15]. 
Близкородственные наировирусы Иссык-Куль (воз-
будитель Иссык-Кульской лихорадки) и Узун-Агач 
(Nairoviridae: Orthonairovirus) изолированы от рыжей 
вечерницы (Nyctalus noctula) в Киргизии и остроухой 
ночницы (Myotis blythii) в Казахстане соответственно 
[16, 17]. Циркуляция родственных вирусу бешенства 
рабдовирусов выявлена в популяциях ЛМ на Север-
ном Кавказе и в Средней Азии. Так, Западно-Кавказ-
ский лиссавирус летучих мышей (West Caucasian bat 
virus (WCBV)) обнаружен у обыкновенного длинно-
крыла (Miniopterus schreibersii). Ещё 2 рабдовируса –  
Араван (Aravan virus (ARAV)) и Худжанд (Khujand 
virus (KHUV)) – изолированы от остроухой ночницы 
и усатой ночницы (Myotis mystacinus) соответственно 
на юге Киргизии [18]. В целом же зоонозные виру-
сы, циркулирующие в популяциях ЛМ на территории 
Российской Федерации, и их эпидемический потен-
циал остаются практически не изученными.

Значение летучих мышей как природного  
резервуара и источника новых коронавирусных 

инфекций
ЛМ рассматриваются как природный резервуар 

и источник многих видов альфа- и бетакоронавиру-
сов. В частности, подковоносы (Rinolophus spp.) вы-
ступают в подобном качестве для SARS-подобных 
агентов, включая предшественников вирусов SARS-
CoV и SARS-CoV-2 [19]. Всего в циркуляцию зооно-
зных альфа- и бетакоронавирусов вовлечено не ме-
нее 30 видов из 11 семейств отряда [20]. Коронави-
русы (Coronaviridae) – это семейство РНК-вирусов 
из отряда Nidovirales. Их вирион покрыт липидной 
оболочкой и имеет размер 120–160 нм; геном пред-
ставлен одноцепочечной РНК положительной поляр-

ности (плюс-цепь) длиной ~27–32 т.п.н. (крупнейший 
среди всех РНК-содержащих вирусов), кодирую-
щей до 37 белков. В семейство входят 2 подсемей-
ства, 5 родов, 26 подрода и 46 видов [21]. Подсемей-
ство Orthocoronavirinae включает 4 рода, из которых 
Alphacoronavirus и Betacoronavirus вызывают забо-
левания млекопитающих, а Deltacoronavirus и Gam-
macoronavirus в основном ассоциированы с птицами 
[22]. Формирование популяционного генофонда ко-
ронавирусов, вероятно, началось десятки миллионов 
лет назад и продолжается до сих пор [23].

Коронавирусы являются этиологическим фактором 
сезонных острых респираторных (ОРВИ) и желудоч-
но-кишечных вирусных инфекций у людей и живот-
ных, протекающих в разных формах – от бессимптом-
ной до среднетяжёлой. Ветеринарное значение имеют 
возбудители, вызывающие инфекционный бронхит 
птиц (Aves) (IBV); трансмиссивный гастроэнтерит 
(TGEV); эпидемическую диарею (PEDV) и синдром 
острой диареи свиней (Suidae) (SADS-CoV)), а также 
коронавирусные инфекции собак (Canis familiaris), 
кошек (Felis catus), хорьков (Mustela), лошадей 
(Equus), альпака (Vicugna pacos). Для домашних жи-
вотных наиболее значимыми являются кишечный ко-
ронавирус (FECV) и вирус инфекционного перитони-
та кошек (FIPV); кишечный (CCoV) и респираторный 
коронавирусы собак (CRCoV). На хорьковых зверо-
фермах важное значение имеет кишечный (FRECV) 
и системный коронавирусы хорьков (FRSCV). Извест-
ны также кишечный коронавирус лошадей (ECoV) 
и респираторный коронавирус альпака.

Клинически коронавирусные заболевания жи-
вотных могут проявляться как в бессимптомных/
локализованных формах с благоприятным исходом 
(например, FECV, FRECV, FECV, CRCoV, ECoV), 
так и тяжёлым течением и практически 100%-ной 
летальностью (FIPV, FRSCV) [24–26]. В РФ за по-
следние 5 лет доля коронавирусов в сезонных ОРВИ 
человека составила от 2,6 до 13,7% [27, 28]. Всего из-
вестны 4 «сезонных» коронавируса, принадлежащих 
родам Alphacoronavirus (HCoV-229E и HCoV-NL63) 
и Betacoronavirus (HCoV-OC43 и HCoV-HKU1) [29].

В 2002 г. в провинции Гуандун (Китайская На-
родная Республика, КНР) зарегистрирована вспыш-
ка заболевания, вызванного новым коронавиру-
сом SARS-CoV и получившего название «тяжёлый 
острый респираторный синдром» (ТОРС, SARS –  
severe acute respiratory syndrome). На протяжении 
более чем 8 мес заболели 8089 человек и 774 погиб-
ли (смертность 9%) [30]. В результате эпидемиоло-
гического расследования выяснилось, что наиболее 
вероятным источником первичного заражения были 
пальмовые циветты (Nandinia binotata) и енотовид-
ные собаки (Nyctereutes procyonoides) [31]. Однако 
при изучении местных популяций подковоносов 
Rhinolophus spp. у них были выявлены различные 
штаммы SARS-CoV-подобных вирусов. Установле-
но, что именно подковоносы являются природным 
резервуаром и источником возбудителя, вызвавшего 
вспышку ТОРС. В ряде исследований показано, что 
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защитные антитела к этому патогену обнаружива-
лись у здоровых доноров в некоторых регионах ещё 
в 2001 г., т.е. до возникновения вспышки [32].

Начиная с 2012 г. в Ближневосточном регионе на-
чали регистрировать случаи новой инфекции, этиоло-
гическим агентом которой был ещё один новый ко-
ронавирус MERS-CoV, а сама болезнь названа Ближ-
невосточным респираторным синдромом (БВРС, 
MERS – Middle East respiratory syndrome). На 30 сен-
тября 2019 г. органы здравоохранения по всему миру 
сообщили о 2494 случаях MERS-CoV и 912 леталь-
ных исходах (37%) [33]. Практически все они были 
зарегистрированы в странах Ближнего Востока; от-
мечена также госпитальная вспышка в Республике 
Корея в 2015 г. [33, 34]. Природный резервуар MERS-
CoV – одногорбые верблюды (Camelus dromedarius). 
На Аравийском полуострове и в Северной Африке 
серопревалентность среди этих животных составляет 
от 70 до 100% [35, 36]. У 55% заболевших выявлены 
контакты с верблюдами, их выделениями и/или про-
дуктами связанных с ними производств; в остальных 
случаях источник инфекции установить не удалось 
[30]. Около половины работников из Саудовской Ара-
вии, ухаживающих за верблюдами, имеют антитела 
к MERS-CoV без серьёзных респираторных заболе-
ваний в анамнезе, что свидетельствует о перенесе-
нии ими болезни в лёгкой и бессимптомной формах 
[37]. Несмотря на то что основным источником ин-
фицирования людей являются одногорбые верблюды, 
в качестве главного природного резервуара корона-
вирусов – предшественников MERS-CoV рассма-
триваются гладконосые летучие мыши (семейство 
Vespertilionidae). Данный возбудитель филогенети-
чески связан с близкородственными коронавирусами 
(BatCoV HKU4, BatCoV HKU5, NeoCoV), обнаружен-
ными у различных видов гладконосых мышей [38]. 
Результаты ретроспективного анализа сывороток 
животных показали, что широкое распространение 
MERS-CoV на Ближнем Востоке началось приблизи-
тельно с 1980-х гг. [32, 39, 40].

В конце ноября – декабре 2019 г. в Ухане (провин-
ция Хубэй, КНР) зарегистрирована вспышка респи-
раторного заболевания. Оно оказалось вызванным 
ранее неизвестным коронавирусом – SARS-CoV-2 
[41–43]. Позднее инфекцию назвали COVID-19 (от 
англ. Coronavirus infectious disease, или Coronavirus 
infectious disease). Наиболее близкий (96,2%) её воз-
будителю штамм (BatCoV RaTG13) обнаружен у ази-
атского подковоноса (Rhinolophus affinis) в китай-
ской провинции Юньнань. Структура рецептор-свя-
зывающего домена белка S, который ответствен 
за связывание рецептора ACE2 (angiotensin-converting 
enzyme 2, ангиотензинпревращающий фермент 2) на 
поверхности клеток человека, у SARS-CoV-2 суще-
ственно отличается от таковой SARS-подобных виру-
сов ЛМ (до 75% схожести). С вирусом же RaTG13 схо-
жесть данного участка составляет 93,1% [44]. Таким 
образом, ЛМ – естественный резервуар и источник 
новых зооантропонозных коронавирусов, послужив-
ших за последние 20 лет причиной крупных эпидеми-

ческих вспышек и пандемии тяжёлых респираторных 
заболеваний [45, 46].

Летучие мыши субтропической зоны  
Краснодарского края

Всего в РФ зарегистрировано не менее 45 видов 
ЛМ [6]. В субтропической зоне Краснодарского края 
вследствие климатических и географических особен-
ностей наблюдается значительное разнообразие этих 
животных [47]. На территории Сочинского нацио-
нального парка Минприроды России (СНП) на про-
тяжении многих лет проводятся наблюдения за попу-
ляциями рукокрылых, обитающих как в самом парке, 
так и в сопредельных районах. СНП расположен на 
южном макросклоне Главного Кавказского хребта, ко-
торый местами сложен известняками юрского и мело-
вого периодов, изобилующими карстовыми полостя-
ми. Всего здесь насчитывается свыше 300 подобных 
образований – пещер, гротов, колодцев, шахт, воклю-
зов (карстовых источников воды) и т.д.; крупнейшей 
пещерой является Воронцовская система с длиной 
всех разведанных в настоящее время ходов >11 720 м. 
Все они являются естественными убежищами для 
ЛМ и других троглофильных (тяготеющих к пеще-
рам) видов. Климат региона влажный субтропиче-
ский; средняя температура января +5 ºС, июля +22–24 
ºС при среднегодовом показателе +14,1 ºС. На Черно-
морском побережье снижение температуры воздуха 
зимой до отрицательных значений фиксируется в те-
чение нескольких дней. Годовое количество осадков 
в предгорьях составляет до 600–800 мм, а в горах –  
800–3200 мм и более.

Всего по данным многолетних наблюдений с при-
менением различных методов регистрации (отлов, 
визуальное наблюдение, аудиорегистрация посред-
ством бэт-детекторов) в регионе насчитывается 
до 23 видов ЛМ (включая несколько видов подково-
носов (Rhinolophus spp.)), которые служат основным 
резервуаром SARS-подобных коронавирусов. Трогло-
фильные животные обитают в первую очередь в кар-
стовых полостях – пещерах. На территории парка 
большинство их расположено в зоне выхода на по-
верхность известняковых отложений вдоль рек Хоста, 
Кудепста, Псезуапсе, Аше и др. Троглофильные виды 
ЛМ в летний период проводят днёвку также в дуплах 
деревьев, на чердаках домов (табл. 1). Некоторые 
весьма многочисленны и часто встречаются в убежи-
щах (пещерах, чердаках и подвалах домов), другие 
зарегистрированы только при помощи специальных 
акустических детекторов. Ниже приведена информа-
ция о 5 самых многочисленных и широко распростра-
нённых в регионе видах (см. также табл. 1). Приве-
дены семейства вирусов, которые были найдены в их 
популяциях в различных частях ареала. Сведения 
о вирусах, циркулирующих среди ЛМ на территории 
России в целом, в настоящее время отсутствуют.

Подковонос малый (Rhinolophus hipposideros 
(Bechstein, 1800)). Распространён от северо-востока 
Африки, Южной и Западной Европы до Средней Азии 
и северо-западных Гималаев. Встречается в пустынях 
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Таблица 1. Список видов летучих мышей, распространённых в субтропической зоне Краснодарского края России  
(северное побережье Чёрного моря) с указанием способа их регистрации*
Table 1. Bat species distributed in the subtropical zone of Krasnodar Territory of Russia (northern coast of the Black sea) with indicating the 
method of their registration*

Семейство
Family

Род
Genus

Вид 
Species

Масса 
тела, г
Body 

weight, g

Размах кры-
льев, см/длина 
предплечий, см
Wingspan, cm/
forearm length, 

cm

Частота эхо-
локационного 
сигнала, кГц
Echolocation 

signal 
frequency, kHz

Способ регистрации
Registration method

Встреча в убе-
жище/отлов

Meeting  
in the shelter/

Trapping

Акусти-
ческий 
метод

Acoustic 
method

Подковоносые 
летучие мыши
Horseshoe bats
Rhinolophidae, 
(Lesson, 1827)

Подковоносы
Horseshoe bats
Rhinolophus 
(Lacepede, 
1799)

Подковонос большой
The greater horseshoe bat 
Rh. ferrumequinum 
(Schreber, 1774)

13–27 35–40/5,5–6,0 77–81 + +

Подковонос малый
The lesser horseshoe bat
Rh. hipposideros (Bechstein, 1800)

3,6–8,0 19–25/3,5–4,0 105–111 + +

Подковонос южный
The Mediterranean horseshoe bat
Rh. euryale (Blasius, 1853)

7–12 30–32/4,5–5,0 101–108 + +

Гладконосые 
летучие мыши
Smooth-nosed 
bats
Vespertilionidae 
(Gray, 1821)

Ночницы
Mouse-eared 
bats
Myoythis 
(Kaup, 1829)

Ночница усатая
Whiskered bat
M. mystacinus (Kuhl, 1817) 

3,3–8,0 19–23/3,0–4,0 45–50 – +

Ночница трёхцветная
Geoffroy’s bat
M. emarginatus 
(E. Geoffroy, 1806)

5–10 22–28/4,0–4,5 ~55 + +

Ночница остроухая**
The lesser mouse-eared bat**
M. blythii (Tomes, 1857)

15–30 38–40/5,5–6,0 32–33 + +

Ночница Брандта
Brandt’s bat
M. brandtii (Eversmann, 1845)

5,5–10 19–24/3,3–3,9 45–50 + +

Ночница водяная
Daubenton’s myotis
M. daubentoniid (Kuhl, 1817)

6–10 25–27/3,5–4,0 ~45 + +

Ночница Наттерера
Natterer’s bat
M. nattereri (Kuhl, 1817)

6–12 24–30/3,5–5,0 ~50 + +

Ночница Алкифои
Alcathoe bat
M. alcathoe
(Von Helversen & Heller, 2001)

3,2–5,8 ~17/3,0–3,3 н.д.
n.d.

+ +

Нетопыри
Pipistrelles
Pipistrellus 
(Kaup, 1829)

Нетопырь-карлик
The common pipistrelle
P. pipistrellus (Schreber, 1774)

4–8 19–22/3,0–3,5 52–58 – +

Нетопырь-пигмей
Soprano pipistrelle
P. pygmaeus (Leach, 1825)

3–7 18–21/2,8–3,0 ~55 – +

Нетопырь лесной
Nathusius’ pipistrelle
P. nathusii (Blasius, 1839)

5–12 23–25/3,5–3,7 35–40 + +

Нетопырь средиземноморский 
(Куля)
Kuhl’s pipistrelle
P. kuhlii (Kuhl, 1817)

5–10 21–24/3,3–3,7 ~40 – +

Вечерницы
Noctule bats 
Nyctalus 
(Bowdich, 1925)

Вечерница малая (Лейслера)
The lesser noctule
N. leisleri (Kuhl, 1817)

12–20 26–32/3,8–4,5 ~25 – +

Вечерница рыжая
The common noctule
N. noctula (Schreber, 1774)

18–40 32–40/5,0–6,0 ~20 + +

Вечерница гигантская
The greater noctule
N. lasiopterus (Schreber, 1780)

41–76 41–46/6,5–7,0 18–19 + +

Продолжение табл.1 см. на стр. 117.
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Семейство
Family

Род
Genus

Вид 
Species

Масса 
тела, г
Body 

weight, g

Размах кры-
льев, см/длина 
предплечий, см
Wingspan, cm/
forearm length, 

cm

Частота эхо-
локационного 
сигнала, кГц
Echolocation 

signal 
frequency, kHz

Способ регистрации
Registration method

Встреча в убе-
жище/отлов

Meeting  
in the shelter/

Trapping

Акусти-
ческий 
метод

Acoustic 
method

Двухцветные 
кожаны
Vesper bats
Vespertilio 
(Linnaeus, 
1758) 

Кожан двухцветный
The parti-coloured bat
V. murinus (Linnaeus, 1758)

8–20 27–31/4,0–5,0 25–30 – +

Кожаны
Serotine bats
Eptesicus 
(Rafinesque, 
1820)

Кожан поздний
The serotine bat
E. serotinus (Schreber, 1774)

15–30 32–38/5,0–5,5 25–30 + +

Кожановидные 
нетопыри
Pipistrelle bats
Hypsugo 
(Kolenati, 1856)

Нетопырь кожановидный
Savi’s pipistrelle
H. savii (Bonaparte, 1837)

6–10 22–24/3,0–4,0 33–35 – +

Длиннокрылы
Bent-wing bats
Miniopterus
(Bonaparte,
1837)

Длиннокрыл обыкновенный
The common bent-wing bat
M. schreibersii (Kuhl, 1817)

9–17 30–35/4,5–5,0 45–98 + +

Широкоушки
Barbastelles
Barbastella 
(Gray, 1821)

Широкоушка европейская
The western barbastelle
B. barbastellus (Schreber, 1774)

6–15 26–31/3,5–4,0 31–32 + +

Ушаны
Long-eared bats
Plecotus
(E. Geoffroy, 
1818) 

Ушан бурый
Brown long-eared bat
P. auritus (Linnaeus, 1758)

5–11 24–28/3,5–4,5 ~50 + +

Примечание. * По данным наблюдений А.В. Ромашина и С.В. Газаряна, 1968–2015 гг.; ** В настоящее время европейский подвид выде-
ляют в самостоятельный вид – M. blythii oxygnathus (Monticelli, 1885); н.д. – нет данных.

Note. * According to the observations of A.V. Romashin and S.V. Gazaryan in 1968–2015; ** At present, the European subspecies is identified as 
an independent species M. blythii oxygnathus (Monticelli, 1885); n.d. – no data available.

(по предгорьям), лиственных лесах, парках и сель-
скохозяйственных угодьях; в горах – до 2000 м над 
уровнем моря. Ведёт преимущественно оседлый об-
раз жизни, зимует в различных подземных убежищах 
(пещеры, штольни, гроты, заброшенные постройки); 
совершает миграции. Охотится в сумерках на не-
большой высоте на мелких ночных насекомых (дву-
крылых (Diptera), бабочек (Lepidoptera), ручейников 
(Trichoptera) и др.), а также на пауков (Araneae), кото-
рых ловит как в воздухе, так и на субстрате. Спарива-
ние происходит осенью либо на зимовках. Беремен-
ность протекает ~75 дней, роды происходят в начале 
лета; лактация длится ~40 дней. Выводковые колонии 
обычно включают несколько десятков самок, тогда как 
самцы держатся обособленно. Продолжительность 
жизни составляет до 21 года [6, 47]. Статус: по состоя-
нию на 2017 г. находится в Красной книге Краснодар-
ского края как уязвимый вид. Согласно литературным 
данным в различных популяциях малого подковоноса 
внутри ареала обнаружена циркуляция вирусов, при-
надлежащих не менее чем к 8 семействам, включая 
Adenoviridae, Astroviridae, Circoviridae, Picornaviridae, 

Paramyxoviridae, Reoviridae и Herpesviridae, а также 
Coronaviridae (табл. 2) [49–51].

Подковонос большой (Rh. ferrumequinum (Schreber,  
1774)). Регионы обитания – от Северной Африки, Юж-
ной и Западной Европы до Гималаев, Кореи и Японии. 
Населяет пустыни, лиственные леса и окультуренные 
ландшафты, горы высотой до 3500 м. Убежищами слу-
жат пещеры, расщелины, гроты, чердаки. Охотится 
в сумерках недалеко от убежищ, невысоко от земли. 
Питается насекомыми: совками (Noctuidae), жуками 
(Coleoptera), ручейниками и др. Зимует в пещерах, 
штольнях и подземельях. Совершает сезонные ми-
грации (Иран, Афганистан, Китай); образует колонии 
до 500 особей. Продолжительность жизни – до 30 лет 
[6, 47]. Статус: на 2017 г. в Красной книге Краснодарского 
края (уязвимый вид). По данным литературы у большо-
го подковоноса в разных частях ареала найдены вирусы 
семейств Coronaviridae, Parvoviridae, Peribunyaviridae, 
Adenoviridae, Astroviridae, Caliciviridae, Circoviridae  
(табл. 2) [49–51].

Подковонос южный (Rh. euryale (Blasius, 1853)). 
Распространён от Южной Европы и Северной Аф-

Продолжение табл. 1 со стр. 116.
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Таблица 2. Рукокрылые, зарегистрированные на территории Сочинского национального парка акустическим методом в 2012–2015 гг.,  
и семейства вирусов, обнаруженные у указанных видов (по данным сайта http://www.mgc.ac.cn/DBatVir/)
Table 2. The bats registered in territory of Sochi National Park by acoustic methods in 2012–2015 and virus families found in mentioned 
species (according to http://www.mgc.ac.cn/DBatVir/)

Виды летучих мышей
Bats species

Семейства вирусов
Virus families

C
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ae
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xv
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e

Подковонос большой 
The greater horseshoe bat  
Rhinolophus ferrumequinum

+ + + + + + + – – – – – – – – – – – – – – –

Подковонос малый 
The lesser horseshoe bat Rh. hipposideros + – – + + – + + + + + – – – – – – – – – – –

Подковонос южный
Southern horseshoe bat  Rh. euryale + – – + – – – + + + – – – – – – – – – – – –

Ночница усатая
Whiskered bat Myotis mystacinus – – – + + – – – + + + – + + – – – – – – – –

Ночница трёхцветная
Geoffroy’s bat M. emarginatus + – – + + – + – + + + – – – – – – – – – – –

Ночница остроухая*
The lesser mouse-eared bat* M. blythii + – – + + – + – + – + – + + – – – – – – – –

Ночница Брандта
Brandt’s bat M. brandtii + – – – – – – – – – – – – + – – – – – – – –

Ночница водяная
Daubenton’s myotis M. daubentonii + + – – + + – – + – – + – + – – – – – + – –

Ночница Наттерера
Natterer’s bat M. nattereri + – – – + – + – + – + – – + + – – – – – – –

Ночница Алкифои
Alcathoe bat M. alcathoe – – – – – + + – + – + – – – – – – – – – – –

Нетопырь-карлик
The common pipistrelle Pipistrellus pipistrellus + – – + + – + + + – + – – + + + + – – – – –

Нетопырь-пигмей
Soprano pipistrelle P. pygmaeus + – – + + – – – – – + – – – – – – – – – – –

Нетопырь лесной
Nathusius’ pipistrelle P. nathusii + – – + – – + – – – + – – + – – – – – – – –

Нетопырь средиземноморский (Куля)
Kuhl’s pipistrelle P. kuhlii + – – + + – – + + + + – – + – – – + – – – –

Вечерница малая (Лейслера)
The lesser noctule Nyctalus leisleri + – – + – – – – – – + – – – – – – – – – – –

Вечерница рыжая
The common noctule N. noctula + – – + + – + + + – + – + – – – – – + – – –

Вечерница гигантская
The greater noctule N. lasiopterus + – – + – – – – – – + – – – – – – – – – – –

Кожан двухцветный
The parti-coloured bat Vespertilio murinus – – – + + – – – – + – – – + – – – – – – – –

Кожан поздний
The serotine bat Eptesicus serotinus + – – + + + + – – – + + – + – – – – – + + –

Нетопырь кожановидный 
Savi’s pipistrelle Hypsugo savii + – – + – – – – – – + – – + – – – – – – – +

Длиннокрыл обыкновенный 
The common bent-wing bat  
Miniopterus schreibersii

+ + – – + – – – – – – – – – – – – – – – – –

Широкоушка европейская
The western barbastelle Barbastella barbastellus – – – – + – – – – – – – – – – – – – – – – –

Ушан бурый
The brown long-eared bat Plecotus auritus + – – + + – + – – + + – – + – – – – – – – –

Число видов, у которых обнаружен вирус (n)
Number of species in which virus was detected (n) 20 3 1 18 17 4 11 6 11 7 17 3 3 12 2 1 1 1 1 2 1 1

Примечание. «+» – встречается; «–» – не встречается. * В настоящее время европейский подвид выделяют в самостоятельный вид –  
M. blythii oxygnathus (Monticelli, 1885).

Note. «+» – present; «–» – absent. * At present, the European subspecies is identified as an independent species M. blythii oxygnathus (Monticelli, 1885).
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рики до Кавказа, Передней, Малой и Средней Азии 
в субтропических горных областях, предпочитая 
лесистые закарстованные районы. Убежища – пе-
щеры и чердаки. Образует скопления до 30 особей 
[6, 47]. Статус: по состоянию на 2017 г. позицио-
нирован в Красной книге Краснодарского края как 
уязвимый вид. Семейства вирусов, зарегистриро-
ванные у южного подковоноса в пределах ареала, 
включают Coronaviridae, Adenoviridae, Reoviridae, 
Picornaviridae (табл. 2) [49–51].

Длиннокрыл обыкновенный (Miniopterus schreibersii  
(Kuhl, 1817)). Его ареал охватывает юг умеренного 
пояса, субтропики и отчасти тропики Средиземно-
морья, включая северо-запад Африки, юг Централь-
ной и Восточной Европы до Карпат, а также Кавказ. 
Крымская популяция вида была, по-видимому, безвоз-
вратно уничтожена в 1970-е гг., возможно, вследствие 
сезонных колебаний климата [48]. Длиннокрыл обык-
новенный населяет разнообразные ландшафты, как 
аридные (глинистые и засушливые), так и умеренно 
увлажнённые, как правило связанные с низкогорьями; 
в горы поднимается до 2000 м над уровнем моря. Убе-
жища – пещеры, скалы, руины, искусственные под-
земные полости, чердаки каменных зданий. Кормит-
ся над открытыми ландшафтами и кронами деревьев. 
Может разлетаться к кормовым угодьям на десятки 
километров. Совершает сезонные миграции на 500 км 
и более (Индия, Китай, Африка). Известны выводко-
вые колонии вида численностью в десятки тысяч осо-
бей. Представители живут до 15 лет [6, 47]. Статус: 
на 2017 г. находится в Красной книге Краснодарско-
го края (также является уязвимым видом). В разных 
частях ареала у обыкновенного длиннокрыла выяв-
лены вирусы не менее 3 семейств – Coronaviridae, 
Parvoviridae и Astroviridae (табл. 2) [51].

Нетопырь-карлик (Pipistrellus pipistrellus (Schre-
ber, 1774). Распространён от Северной Европы 
и Средиземноморья (включая северо-запад Африки) 
до Предуралья, Средней Азии, Кашмира и Китая. 
Обитает в различных ландшафтах, но предпочитает 
антропогенные угодья; часто живёт в поселениях че-
ловека вплоть до городов. Селится в постройках че-
ловека, реже – в дуплах деревьев и других щелевид-
ных укрытиях, нередко с другими видами ЛМ. Зимует 
в домах и в различных подземных укрытиях. Вылета-
ет на охоту в ранних сумерках; охотится на мелких 
летающих насекомых как на небольшой высоте над 
опушками, просеками, аллеями, улицами, так и в кро-
нах высокоствольных деревьев. Полёт быстрый, ма-
нёвренный. На северо-востоке ареала совершает се-
зонные миграции до 1150 км, но в основном проводит 
зимовку в местах летнего обитания. Живёт до 16 (в 
среднем 3–5) лет. Статус: представляет собой широко 
распространённый обычный вид [6, 47].

Эктопаразиты рукокрылых
Эктопаразиты отряда рукокрылых участвуют в пе-

редаче трансмиссивных инфекций. На ЛМ паразити-
руют блохи (Siphonaptera), клопы (Heteroptera), арга-
совые (Argasidae), гамазовые (Spirtunix vespertilionis 

L.) и иксодовые (Ixodes vespertilionis) клещи, некте-
рибиды (мухи-кровососки) (Nycteribiidae latrellei L.). 
Представители последних 3 таксономических единиц 
были собраны с рукокрылых на территории СНП. Не-
посредственно у мест днёвок ЛМ в пещерах были об-
наружены проводящие зимовку имаго комаров Culex 
hortensis, которые были активны в момент обследова-
ния при температуре в пещере +13,8 ºС.

Заключение
Таким образом, рукокрылые представляют собой 

резервуар для многих семейств вирусов, патогенных 
для человека. Учитывая особенности физиологии 
и питания, ЛМ остаются важным источником новых 
зоонозных и зооантропонозных вирусных инфекций. 
Рукокрылые активно взаимодействуют в экосистемах 
с другими животными. При современных тенденци-
ях человек продолжит активно расширять и преоб-
разовывать осваиваемую территорию; как следствие, 
будет возрастать интенсивность его взаимодействия 
в том числе с представителями данного семейства. 
Последние же, в свою очередь, станут осваивать ан-
тропогенные ландшафты. Поэтому в современных 
условиях изучение взаимоотношений популяцион-
ных генофондов ЛМ и экологически связанных с ни-
ми зоонозных вирусов остаётся актуальным [23].
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