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хантавирусы (род Orthohantavirus семейства 
Bunyaviridae) принадлежат к числу наиболее важ-
ных зоонозных патогенов человека, передающихся 
воздушно-пылевым путем, и, поэтому, являются объ-
ектом усиливающегося изучения во всем мире [1]. 
данные о видовом разнообразии хантавирусов, круге 
их млекопитающих хозяев и распространении явля-
ются ключевыми при разработке стратегии борьбы с 

инфекцией. в течение 30 лет после открытия перво-
го хантавируса грызуны отряда Rodentia считались 
основным природным резервуаром хантавирусов. 
исследования последних лет установили, что хан-
тавирусы могут инфицировать более широкий круг 
млекопитающих хозяев, в частности насекомоядных 
подотряда Soricomorpha (кроты и бурозубки) и руко-
крылых отряда Chiroptera (летучие мыши) [2]. 
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начиная с 2007 г. началось активное изучение 
хантавирусов в новых природных резервуарах, их 
видового состава, распространения и патогенного 
потенциала. эти исследования привели к открытию 
24 новых хантавирусов среди насекомоядных и 5 ви-
дов хантавирусов среди летучих мышей в географи-
чески удаленных районах на трех континентах [3]. 
наиболее важным фактом явилось доказательство 
инфицирования людей хантавирусами, циркулирую-
щими среди насекомоядных и рукокрылых в индии 
и африке [4, 5]. 

особенности экологии насекомоядных и ру-
кокрылых являются серьезной предпосылкой для 
заражения людей вирусами, которые инфицируют 
этих млекопитающих [6]. насекомоядные (бурозуб-
ки) хорошо приспосабливаются к антропогенным 
ландшафтам и могут использовать предметы чело-
веческого обихода в своих целях. в пригородных 
лесах, где преимущественно расположены дачные 
общества и ведется хозяйственная деятельность че-
ловека (по обработке участков, сбору грибов, ягод 
и орехов), численность насекомоядных сравнима с 
численностью грызунов. эти экологические особен-
ности могут приводить к заражению людей вируса-
ми насекомоядных. 

установленная патогенность для человека ряда 
хантавирусов, циркулирующих в популяциях насе-
комоядных, дает основание для изучения их видо-
вого разнообразия и распространения среди насе-
комоядных на территории рФ. в настоящее время 
в отдельных регионах азиатской части россии в по-
пуляциях бурозубок рода Sorex установлена цирку-
ляция четырех видов хантавирусов: Seewis (SWSV), 
Altai (ALTV), Artybash (ARTV), Kenkeme (KKMV) 
[7, 8, 9, 10].

целью исследования явилось дальнейшее изу-
чение циркуляции хантавирусов среди насекомояд-
ных на территории западной и восточной сибири, 
их видового состава и распространения.

материалы и методы

экспедиции по отлову мелких млекопитающих 
и сбору образцов биоматериала проведены в раз-
личных ландшафтах западной и восточной сибири 
(республике алтай, алтайском и красноярском кра-
ях, омской области) в период 2007–2009 и 2017 гг. 

отлов мелких млекопитающих и отбор об-
разцов осуществляли в соответствии с протоколом 
и рекомендациями по безопасной работе согласно 
му 3.1.1029-01. отобранные ткани легких помеща-
ли в жидкий азот, либо в стабилизирующий раствор 
RNAlater (QIAGEN GmbH, германия) для последую-
щего выделения рнк и ее анализа методом обратной 
транскрипции – полимеразной цепной реакции (от-
пцр). для подтверждения таксономической при-
надлежности бурозубок, определенной экспертами-
зоологами, проведено определение и сравнение с 
базой данных GenBank фрагмента гена цитохрома b 

митохондриальной днк зверьков. 
вирусную кднк синтезировали с использова-

нием обратной транскриптазы RevertAid Premium 
(Thermo Scientific, сШа) и родоспецифического 
праймера HPS (5ꞌ-TAGTAGTAGACTCC). продукты 
двухраундовой амплификации получали с исполь-
зованием двух серий праймеров по стандартному 
протоколу с использованием Hot start Taq днк-
полимеразы производства фирмы «сибэнзим» 
(новосибирск). первая серия праймеров и условия 
проведения реакции описаны ранее [11], вторая се-
рия праймеров выбрана авторами и описана в [10]. 

выравнивание нуклеотидных последовательно-
стей осуществляли с помощью алгоритма MUSCLE 
в программе MEGA7. для построения филогенети-
ческих деревьев использован метод максимального 
правдоподобия (Maximum Likelihood) с моделью 
эволюции Tamura-Nei. вычисления проводили для 
500 итераций. 

результаты и обсуждение

мелкие млекопитающие отловлены на террито-
рии республики алтай, алтайского и красноярского 
краев и омской области. всего собраны образцы 
тканей от 71 особи бурозубок рода Sorex, из кото-
рых обыкновенных бурозубок (Sorex araneus) – 50 
особей; бурых бурозубок (S. roboratus) – 2, равно-
зубых бурозубок (S. isodon) – 10, средних бурозубок 
(S. caecutiens) – 8, малых бурозубок (S. minutus) – 1. 

все образцы протестированы методом от-пцр 
с использованием родоспецифических праймеров 
для L-сегмента генома. хантавирусная рнк была 
выявлена в образцах от 12 бурозубок, отловленных в 
исследованных ключевых участках: озеро телецкое 
(республика алтай), солтон и покровка (алтайский 
край), парная и средняя Шушь (красноярский 
край), река Шишь (омкая область) (таблица). 
рнк-положительные образцы из новых очагов да-
лее анализировали с использованием праймеров к 
S-сегменту генома. полученные нуклеотидные по-
следовательности депонированы в банке данных 
GenBank под номерами MG279208-MG279218, 
MK005196-MK005200. Филогенетический анализ 
частичной 426-нуклеотидной последовательности 
гена цитохрома b, идентифицировал носителей виру-
са как S. araneus и S. roboratus (номера в банке дан-
ных MG279219-MG279221, GQ355606-GQ355620).

анализ последовательностей L- (2968–3313 н.о.) 
и S-сегментов (407–1243 н.о.) генома новых рнк 
изолятов от S. araneus показал их принадлежность к 
вирусу SWSV, ранее выявленному от обыкновенной 
бурозубки на территории европы и в сибири [10, 12]. 
установлено, что новые вирусные последовательно-
сти близки к сибирским генетическим вариантам ви-
руса SWSV и отличаются от опубликованных рнк 
изолятов вируса на 2,2–10,2 % по нуклеотидным 
(0–1,7 % по кодируемым аминокислотным) последо-
вательностям L-сегмента, на 1,4–8,9 % (0–0,4 %) для 
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S-сегмента, тогда как от географически удаленного 
вируса SWSV из Швейцарии более чем на 16,0 (1,7 %) 
и на 20,2 % (1,2 %) соответственно. выравнивание и 
сравнение последовательностей между собой позво-
лило установить уровень вариабельности геномов 
новых сибирских изолятов вируса SWSV 3,3–12,0 % 
(0–1,7 %) для L-сегмента и 0,9–3,7 % (0–0,8 %) для 
S-сегмента. 

Филогенетический анализ, основанный на фраг-
ментах 837 н.о. S-сегмента генома, выявил группи-
рование изолятов вируса SWSV по географическому 
принципу (рисунок). анализ на основе фрагментов 
346 н.о. L-сегмента разделяет рнк изоляты из одно-
го места отлова на отдельные подгруппы, которые, 
как предполагалось ранее [10], соответствуют раз-
личным расам их носителя S. araneus. так, изоля-
ты SWSV из красноярского края филогенетически 
разделены на две подгруппы: (Parn-Sa1197, Parn-
Sa1212) и (Parn-Sa1191, Parn-Sa1196, Parn-Sa1220), 
что подтверждается и относительно высоким уров-
нем межгруппового различия нуклеотидных после-
довательностей L-сегмента, достигающим 12 %. 

анализ вирусных последовательностей, полу-
ченных из тканей легких S. roboratus, отловленной в 
окрестностях пос. солтон (алтайский край), проде-
монстрировал их принадлежность к вирусу KKMV. 
для нового рнк изолята Solton-Sr54 в дополнение к 
фрагменту L-сегмента получена полноразмерная по-
следовательность S-сегмента генома, составляющая 
1640 н.о. кодирующая нуклеокапсидный белок по-

следовательность S-сегмента образца Solton-Sr54 от-
личалась от ранее опубликованных штаммов KKMV 
MSB148794 из республики саха на 13,6 % и KKMV 
Fuyan SR326 из китая на 16,9 %. различие амино-
кислотных последовательностей составляло 3,0 и 
3,6 % соответственно. Филогенетический анализ по-
казал группирование российских штаммов KKMV 
из алтайского края и республики саха отдельно от 
штамма из китая. 

проведенное исследование дополнило ранее 
полученные данные по изучению хантавирусов сре-
ди новых природных носителей, насекомоядных, на 
территории российской Федерации. к настоящему 
времени выявлена циркуляция четырех видов ханта-
вирусов, ассоциированных с бурозубками рода Sorex 
[7, 8, 9, 10]. 

на территории сибири установлено широкое 
распространение вируса SWSV, открытого в 2007 г. в 
Швейцарии. показано, что вирус SWSV встречается 
у нескольких близкородственных видов бурозубок 
рода Sorex: S. araneus, S. tundrensis и S. daphaenodon 
[10]. очаги циркуляции вируса SWSV выявлены в 
республике алтай, красноярском крае, кемеровской, 
новосибирской областях и в окрестностях городов 
новосибирск и иркутск. основываясь на выявлении 
SWSV на территории европы (Швейцария, венгрия 
и Финляндия) [12], сибири [10] и европейской части 
россии, сделано предположение о широком распро-
странение вируса SWSV на территории географиче-
ского распространения евроазиатской обыкновен-
ной бурозубки от центральной и северной европы 
до восточной сибири. вновь полученные данные 
подтверждают эту гипотезу. очаги циркуляции ви-
руса SWSV найдены на севере омской области 
(р. Шишь), в алтайском (покровка) и красноярском 
(р. средняя Шушь) краях. 

вирус KKMV впервые выявлен на территории 
республики саха от S. roboratus [8]. позднее этот 
вирус обнаружен в китае от того же вида природ-
ного носителя [2]. новая находка вируса KKMV 
на территории алтайского края свидетельствует о 
его широком распространении не только в северо-
восточной части азии, но, подобно вирусу SWSV, 
по всей территории распространения его носителя – 
бурой бурозубки. вирус ARTV впервые обнаружен 
в республике алтай. последующие исследования 
установили циркуляцию вируса ARTV в популяциях 
средних бурозубок в красноярском крае, республике 
саха, хабаровском крае и в японии [7]. вирус 
ALTV выделен от обыкновенной бурозубки лишь в 
республике алтай (GenBank EU424341). 

суммируя новые и ранее полученные дан-
ные можно заключить, что три из четырех вирусов 
(SWSV, ARTV, KKMV) широко распространены на 
территории россии, так как каждый из вирусов вы-
явлен в географически удаленных точках ареалов 
их природных носителей (S. araneus, S. caecutiens, 
S. roboratus). 

вопрос о патогенном потенциале новых ханта-

места и даты отлова бурозубок рода Sorex, исследованных  
на наличие рнк хантавирусов

Sites and dates of catching Sorex shrews examined and analyzed  
for the presence of Hantavirus RNA

регион сайт  
отлова

год Sorex  
species

число рнк+/иссле-
дованных

алтайский 
край

солтон 2007 S. roboratus 1/1

покровка 2008 S. araneus 1/5

S. isodon 0/1

S. caecutiens 0/1

красноярский 
край

средняя 
Шушь

2008 S. araneus 2/13

S. isodon 0/4

парная 2008 S. araneus 4/14

республика 
алтай

телецкое 2008 S. caecutience 0/2

S. roboratus 0/1

S. araneus 0/6

S. isodon 0/3

2009 S. caecutience 0/5

S. isodon 0/1

S. minutus 0/1

S. araneus 1/5

S. isodon 0/1

омская область река 
Шишь

2017 S. araneus 2/4

верх. аев 2017 S. araneus 0/3

Итого: 12/71
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вирусов на территории российской Федерации оста-
ется открытым. однако исследования патогенности 
для людей новых хантавирусов, ассоциированных с 
насекомоядными и рукокрылыми, активно продол-
жаются в других регионах мира. так, серологиче-
ское доказательство инфицирования людей ханта-
вирусами от насекомоядных было получено при ис-

следовании сывороток больных с лихорадками неяс-
ной этиологии из африки, среди которых выявлены 
сыворотки, содержащие специфические антитела к 
хантавирусам Bowe (BOWV) и Uluguru (ULUV), вы-
деленным от насекомоядных [4]. установленная на 
территории сибири широкая циркуляция вирусов 
SWSV, KKMV и ARTV дает веские основания для 

Филогенетические деревья, отображающие взаимосвязи исследованных сибирских изолятов хантавирусов (●) и штаммов из других 
регионов мира. деревья построены на основе L- и S-сегментов генома длиной 346 и 837 н.о., соответственно, с использованием ме-
тода максимального правдоподобия, индексы поддержки рассчитаны для 500 повторов 

Phylogenetic trees reflecting relations between the studied Siberian isolates of hantaviruses (●) and the strains from other regions of the world. 
The trees are drawn on the basis of L and S genome segments, the length of 346 and 837 bp, respectively, using maximum likelihood method; 
indexes of support are calculated for 500 repeats 
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исследования роли выявленных вирусов в патоло-
гии человека.

результаты исследований были получены в 
рамках выполнения государственного задания рос-
потребнадзора № 141-00069-18-01.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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