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Мелкие млекопитающие (грызуны, насекомоядные, рукокрылые) являются основными резервуарами широко-
го спектра зоонозных вирусов, включая как возбудителей трансмиссивных инфекций, передающихся через укусы 
кровососущих членистоногих (иксодовые клещи, комары, москиты), так и другими путями передачи (ортоханта-
вирусы и др.). На территории Российской Федерации природные очаги вирусных инфекций, резервуаром которых 
являются мелкие млекопитающие, имеют значительное эпидемиологическое значение – ежегодно регистрируют-
ся сотни случаев заболеваний, многие из которых протекают в тяжелой форме. Целью обзора являлось обобще-
ние современных данных о циркуляции вирусных зоонозных патогенов в популяциях мелких млекопитающих 
в природных очагах РФ и мира, а также выявление ключевых проблем эпизоотологического надзора и изуче-
ние резервуарных взаимоотношений между хозяевами, возбудителями и переносчиками. Показано, что среди 
зоонозных вирусов, циркулирующих с участием грызунов и насекомоядных, наряду с наиболее значимыми и 
широко распространенными, важное эпидемиологическое значение имеют и возвращающиеся (re-emerging) пато-
гены, представляющие серьезную глобальную и региональную угрозу. Это представители семейств Flaviviridae 
(вирус клещевого энцефалита, вирус омской геморрагической лихорадки, вирус Киасанурской лесной болезни), 
Bunyaviridae (ортохантавирусы, вирус Крымской-Конго геморрагической лихорадки и др.), Coronaviridae и про-
чих. Отмечено, что мелкие млекопитающие выступают не только в качестве резервуарных хозяев для вирусов, но 
и как прокормители, обеспечивающие поддержание и рост популяций переносчиков (иксодовых и аргасовых кле-
щей, комаров, москитов), что создает устойчивые паразитарные системы. Проблема зоонозных вирусов, цирку-
лирующих среди мелких млекопитающих, остается остроактуальной как для РФ, так и для мирового сообщества. 
Анализ глобальных тенденций показывает, что инфекционные болезни животных расширяют свой ареал, причем 
многие из них обладают зооантропонозным потенциалом. Ключевыми драйверами этого процесса выступают 
изменение климата, расширение международной торговли и трансформация экосистем, что требует совершен-
ствования эпидемиологического мониторинга и междисциплинарного подхода к оценке рисков.
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Abstract. Small mammals (rodents, insectivores, and bats) are the main reservoirs for a wide range of zoonotic 
viruses. These include the agents of vector-borne infections transmitted via bites of blood-sucking arthropods (ixodid 
ticks, mosquitoes, sand flies) and non-vector-borne infections (orthohantaviruses and others). Natural foci of viral infec-
tions, the reservoir of which are small mammals, are of primary epidemiological significance in the Russian Federation: 
hundreds of cases are recorded annually, many of which are severe. The aim of this review was to summarize current 
data on the circulation of viral zoonotic pathogens in small mammal populations in natural foci in the Russian Federation 
and worldwide, as well as to identify key issues in epizootiological surveillance and the study of reservoir relationships 
between hosts, pathogens, and vectors. It has been shown that among the zoonotic viruses circulating with the partici-
pation of rodents and insectivores, along with the most significant and widespread, returning (re-emerging) pathogens 
that pose a serious global and regional threat are also of great epidemiological importance. These are representatives of 
the Flaviviridae family (tick-borne encephalitis virus, Omsk hemorrhagic fever virus, Kyasanur forest disease virus), 
Bunyaviridae (orthohantaviruses, Crimean-Congo hemorrhagic fever virus, and others), and Coronaviridae families. It 
was noted that small mammals acted not only as reservoir hosts for viruses but also as feeders, ensuring the maintenance 
of populations of vectors (ixodid and argasid ticks, mosquitoes and midges), thereby creating stable parasitic systems. 
The issue of zoonotic viruses circulating among small mammals remains urgent for both the Russian Federation and 
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В современном мире изучение популяций мел-
ких млекопитающих, являющихся природными ре-
зервуарами вирусных инфекций (носителями воз-
будителей природно-очаговых заболеваний и биоин-
дикаторами состояния окружающей среды), приоб-
ретает с каждым годом все большую значимость в 
экологии и медицине.

Согласно K. Jones et al., среди всех событий воз-
никновения инфекционных заболеваний (EID events) 
зоонозы составляют 60,3 %. При этом 71,8 % зооноз-
ных EID events связаны с дикими животными [1]. По 
оценкам экспертов, именно дикая природа служит 
основным источником новых инфекционных угроз 
для человека, причем в подавляющем большинстве 
случаев резервуарами выступают мелкие млекопи-
тающие (грызуны, рукокрылые, насекомоядные), 
которые являются основными резервуарами значи-
тельного числа вирусных патогенов [2].

Высокая численность, синантропность мно-
гих видов и быстрая смена популяционных циклов 
делают мелких млекопитающих идеальными при-
родными резервуарами зоонозных патогенов. Так, 
пандемия COVID-19 наглядно продемонстрировала, 
что недооценка рисков, связанных с вирусами диких 
животных, может приводить к катастрофическим 
последствиям для человечества [3]. 

По состоянию на май 2026 г. в базе ZOVER со-
держится информация о данных секвенирования ге-
нов вирусов, ассоциированных с отрядом грызунов 
(Rodentia). Выявленные вирусы относятся к 36 се-
мействам. Основными носителями вирусов явля-
ются семейства мелких млекопитающих Muridae, 
Cricetidae и Sciuridae. Среди вирусов, выявленных у 
грызунов, наибольшее количество секвенирований 
генетических вариантов приходится на семейства 
Hantaviridae (5329; 30,5 %), Coronaviridae (1678; 
9,6 %), Arenaviridae (1654; 9,5 %), Hepeviridae (1201; 
6,9 %), Astroviridae (1079; 6,2 %), Paramyxoviridae 
(1058; 6,1 %), Picobirnaviridae (866; 5,0 %), Picorna
viridae (853; 4,9 %), Anelloviridae (824; 4,7 %) и 
Flaviviridae (689; 3,9 %) [4]. При этом многие из этих 
семейств включают возбудителей, представляющих 

серьезную угрозу для общественного здравоохра
нения.

Значительным вирусным разнообразием харак-
теризуются также представители отряда рукокры-
лых (Chiroptera). База данных вирусов, ассоцииро-
ванных с летучими мышами, по состоянию на май 
2026 г. содержит информацию о 27 233 сиквенсах 
вирусов, относящихся к 35 вирусным семействам. 
Наиболее значимыми из них являются Coronaviridae 
(11342; 46,9 %), Rhabdoviridae (3506; 14,5 %), 
Paramyxoviridae (2222; 9,2 %), Astroviridae (1575; 
6,5 %), Adenoviridae (652; 2,7 %), Herpesviridae (558; 
2,3 %), Picornaviridae (531; 2,2 %), Circoviridae (472; 
2,0 %), Reoviridae (465; 1,9 %) и Polyomaviridae (359; 
1,5 %) [4].

Отряд насекомоядных (Eulipotyphla) занимает 
третье место по численности среди отрядов млеко-
питающих, его представители являются значимым 
резервуаром вирусных патогенов. Согласно иссле-
дованию H. Li et al., насекомоядные являются хозяе-
вами для 941 микроорганизма, 60 % из которых со-
ставляют вирусы, преимущественно выявленные у 
представителей семейств землеройковых (Soricidae) 
и ежовых (Erinaceidae) [5].

Территория РФ характеризуется наличием мно-
гочисленных зоонозных природных очагов вирусных 
инфекций, что обусловлено разными ландшафтно-
географическими зонами страны, видовым и чис-
ленным разнообразием животных-резервуаров. 
Мелкие млекопитающие представляют собой весьма 
обширную группу наземных позвоночных, распро-
страненных повсеместно. Они хорошо адаптирова-
ны к различным типам среды обитания и являются 
связующим звеном между естественными и антро-
погенными экосистемами. 

На энзоотичных по различным инфекциям тер-
риториях отдельные виды диких мелких млекопи-
тающих могут иметь важное эпидемиологическое 
значение из-за тесного контакта с человеком. Во 
многих случаях наблюдается сочетание природных 
очагов разных инфекционных агентов не только в 
результате их территориального совмещения, но и 

the global community. Analysis of global trends indicates that infectious diseases of animals are expanding their range, 
thereat many of them with zoonotic potential. The key drivers of this process are climate change, expansion of interna-
tional trade and transformation of ecosystems, requiring improved epidemiological monitoring and an interdisciplinary 
approach to risk assessment.

Key words: small mammals, zoonoses, vector-borne infections, natural foci, Bunyaviridae, Flaviviridae, 
Coronaviridae.
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вследствие наличия общих носителей и переносчи-
ков [6]. Дикие мелкие млекопитающие, главным об-
разом грызуны, играют центральную роль в поддер-
жании природных очагов трансмиссивных вирусных 
инфекций. Они выступают в качестве резервуара ви-
руса, в котором происходит его репликация и сохра-
нение в популяции, а также являются прокормите-
лями кровососущих членистоногих – переносчиков 
инфекций (клещей, комаров и блох).

В последние годы наблюдается тенденция к рас-
ширению ареалов иксодовых клещей-переносчиков, 
что связывают с изменением экологических условий 
и трансформацией экосистем [7, 8]. В ряде регионов 
документировано выявление устойчивых популяций 
клещей за пределами их известных ареалов, а также 
новые виды животных-прокормителей, что может 
играть важную роль в распространении «клещевых» 
инфекций [8]. Питаясь кровью млекопитающих, 
клещи могут инфицироваться (виремическая транс-
миссия) на любой постэмбриональной стадии своего 
развития. 

В фазе развития личинки и нимфы клещи в 
основном питаются на мелких грызунах или птицах, 
взрослые особи – на более крупных позвоночных.  
В качестве прокормителей клещей в распростране-
нии очагов клещевых инфекций важное значение 
имеют представители многих семейств млекопи-
тающих и птиц. Ключевую роль играют грызуны 
(включая семейства Muridae, Cricetidae, Sciuridae 
и др.), насекомоядные (Eulipotyphla), зайцеобразные 
(Leporidae), а также различные виды птиц, особенно 
из семейства врановых (Corvidae) отряда воробьи
нообразных (Passeriformes) и других наземно-
кормящихся, которые не только служат источником 
питания, но и способствуют распространению кле-
щей. Взрослые стадии клещей часто предпочита-
ют крупных млекопитающих, таких как копытные 
(Artiodactyla) и хищные (Carnivora) [9, 10]. 

Среди возбудителей природно-очаговых инфек-
ций, регистрация которых в последнее время растет, 
особое место занимают ортохантавирусы – классиче-
ские зоонозные патогены, ассоциированные с опре-
деленными видами мелких млекопитающих (рыжая, 
красно-серая, обыкновенная, большая полевки, по-
левая, восточноазиатская, кавказская мыши, серая 
крыса) [11]. Согласно последнему таксономическо-
му обзору, род Orthohantavirus относится к подсе-
мейству Mammantavirinae, семейству Hantaviridae, 
порядку Elliovirales и включает в себя более 30 раз-
личных вирусов [12].

Хантавирусы являются классическими пред-
ставителями возбудителей природно-очаговых зоо-
нозных инфекций, циркулирующих в популяциях 
мелких млекопитающих. В отличие от трансмис-
сивных арбовирусов, они не требуют переносчиков-
членистоногих и передаются человеку преимуще-
ственно аэрогенным путем при контакте с экскре-
тами инфицированных грызунов. Важно отметить, 
что для данных вирусов характерна бессимптомная 

персистенция в организме хозяина, который выде-
ляет вирус в окружающую среду с мочой, калом и 
слюной [13].

В систематическом обзоре D. Fabbri et. al. обоб-
щены современные данные о комплексе экологи-
ческих факторов (популяционная динамика хозя-
ев, структура сообществ, климатические условия), 
определяющих распространенность хантавирусов 
у мелких млекопитающих. На примере хантавиру-
сов Европы показано, что их распространенность в 
популяциях мелких млекопитающих определяется 
комплексом экологических факторов: популяцион-
ными циклами хозяев, структурой сообществ, кли-
матическими условиями и абиотическими факто-
рами. Авторы подчеркивают, что, несмотря на зна-
чительный прогресс в изучении этих взаимосвязей, 
сохраняется ряд ключевых нерешенных вопросов, 
что затрудняет точную оценку рисков для здоровья 
человека [14].

Хантавирусы вызывают тяжелые заболевания 
человека (геморрагическую лихорадку с почеч-
ным синдромом в Евразии и хантавирусный кар-
диопульмональный синдром в Северной и Южной 
Америке) [13]. Филогенетический анализ демон-
стрирует тесную коэволюцию вирусов с их хозяе-
вами: вирусы формируют обособленные кластеры 
в зависимости от принадлежности к подсемей-
ствам грызунов Murinae, Arvicolinae, Neotominae и 
Sigmodontinae [15–17].

В Российской Федерации геморрагическая 
лихорадка с почечным синдромом (ГЛПС) остает-
ся одной из самых распространенных природно-
очаговых вирусных инфекций. С момента выявления 
ГЛПС с 1978 по 2023 г. в России зарегистрировано 
297 172 случая, за 2024 г. – 3396, за 2025 г. – 4912 
[18, 19]. По данным Роспотребнадзора за 2025 г., 
в Приволжском федеральном округе сосредоточено 
более 80 % от всех случаев ГЛПС в РФ [19].

Этиологическая структура ГЛПС в России пред-
ставлена шестью типами хантавирусов: Hantaan, 
Amur, Seoul, Puumala, Kurkino и Sochi. Для Hantaan, 
Amur, Seoul и Puumala достоверно установлена ассо-
циация с определенными видами-резервуарами из се-
мейств мышиных (Muridae) и хомяковых (Cricetidae) 
[11, 20]. Однако для вирусов Kurkino и Sochi эти 
данные требуют дальнейшего подтверждения ввиду 
ограниченного числа находок. Кроме того, в России 
выявлены и другие хантавирусы (Adler, Khabarovsk, 
Taimyr), ассоциация которых с резервуарами пока 
носит предварительный характер. 

Среди хантавирусов, циркулирующих на тер-
ритории России, наиболее изученным является ви-
рус Puumala, персистирующий в популяциях рыжей 
полевки (Myodes glareolus) и выступающий основ-
ным этиологическим агентом ГЛПС в европей-
ской части страны. На юге России с мышами рода 
Apodemus ассоциированы вирусы Dobrava/Belgrad 
(генотипы Kurkino и Sochi), с кустарниковой по-
левкой (Microtus majori) – вид Adler. На Дальнем 
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Востоке в Хабаровском крае идентифицирован ви-
рус Khabarovsk, выделенный от большой полевки 
(Microtus fortis). На полуострове Таймыр от сибир-
ских леммингов (Lemmus sibiricus) выделен вид 
Taimyr [11]. 

Важно отметить, что 97,7 % случаев ГЛПС 
в России вызываются вирусом Puumala и лишь 
2,3 % приходится на остальные типы хантавирусов. 
Однако отмечается низкая эффективность их выде-
ления [11].

Многолетние исследования в Калужской обла-
сти (1993–2019 гг.) показали, что основными носи-
телями хантавирусов в луго-полевых стациях явля-
ются серые полевки (Microtus spp.) и полевая мышь 
(Apodemus agrarius). Эти виды доминируют в струк-
туре популяций мелких млекопитающих и обеспечи-
вают устойчивую циркуляцию возбудителя [21].

Особый интерес представляет обнаружение жи-
вотных со смешанной инфекцией (два и более пато-
гена одновременно), что свидетельствует о возмож-
ности одновременного заражения человека несколь-
кими возбудителями. Так, в Архангельской области 
в 2019 г. впервые выявлен сочетанный природный 
очаг лесного типа, где основными носителями воз-
будителей ГЛПС, туляремии и лептоспироза высту-
пают рыжая полевка (M. glareolus) и обыкновенная 
бурозубка (Sorex araneus) [22]. 

Основным резервуаром хантавирусов в 
Ставропольском крае выступает обыкновенная 
полевка (Microtus arvalis), обитающая во всех 
ландшафтно-географических зонах региона [23].

Исследования последних лет показывают, что 
инфицированные хантавирусами мелкие млекопи-
тающие способны передавать вирус не только при 
прямом контакте, но и через иксодовых клещей, что 
предполагает наличие более сложных межвидовых 
взаимодействий, чем считалось ранее [24].

Растущую угрозу для южных регионов России 
и мира представляет вирус Крымской-Конго гемор-
рагической лихорадки / Crimean-Congo hemorrhagic 
fever virus (ККГЛ/CCHFV) семейства Nairoviridae. 
Циркуляция вируса поддерживается в системе  
«иксодовые клещи (преимущественно рода Hyalom
ma) ↔ позвоночные животные». Исследования при-
родных очагов проводились с 1969 г. на Керченском 
полуострове, где в 1972 г. вирус ККГЛ выделен из 
клещей H. marginatum. Циркуляция вируса под-
тверждалась многократными выделениями виру-
са из иксодовых клещей и от зайцев-русаков, от-
ловленных в окрестностях г. Севастополя. Мелкие 
млекопитающие, а также представители семейств 
зайцевых (Leporidae) и ежовых (Erinaceidae) играют 
ключевую роль в прокормлении преимагинальных 
стадий клещей. Серологические исследования под-
тверждают контакт с вирусом у широкого круга ди-
ких и домашних животных, однако клиническая ма-
нифестация инфекции у них, как правило, отсутству-
ет. Для ККГЛ характерна трансовариальная и транс-
стадиальная передача вируса в популяциях клещей, 

что подтверждается обнаружением специфического 
антигена в яйцекладках клещей H. marginatum. Это 
позволяет им выступать не только в качестве пере-
носчиков, но и как долговременный резервуар воз-
будителя [25, 26].

Флавивирусы и вирус клещевого энцефалита. 
Среди многочисленных семейств арбовирусов осо-
бое место занимает семейство Flaviviridae, вклю-
чающее значительное число возбудителей опасных 
заболеваний человека и животных. Современные 
данные по систематике семейства Flaviviridae сви-
детельствуют о существенно более широком раз-
нообразии вирусов и их хозяев, чем предполага-
лось ранее. В семействе Flaviviridae выделяют 
пять родов: Orthoflavivirus (Flavivirus до 2023 г.), 
Guaicovirus, Jingmenvirus, Tamanavirus, Termitovirus. 
Род Orthoflavivirus включает более 50 вирусов, клас-
сифицированных по антигенным группам, причем 
большинство из них являются арбовирусами. На 
основании современных филогенетических иссле-
дований 50 % флавивирусов передаются комарами, 
примерно 30 % – клещами, а для части вирусов пере-
носчики не определены [27].

Масштабные метагеномные исследования по-
следних лет выявили множество ранее неизвестных 
РНК-содержащих вирусов, родственных классиче-
ским флавивирусам, но с совершенно иной длиной 
и конфигурацией генома. Эти вирусы демонстри-
руют значительно расширенный круг хозяев, охва-
тывающий различные типы беспозвоночных, вклю-
чая моллюсков и стрекающих, а также растения. 
Результаты интегративного анализа последователь-
ностей РНК-зависимой РНК-полимеразы (RdRP) 
позволили пересмотреть таксономию группы ви-
русов и классифицировать флавивирусы в установ-
ленный порядок Amarillovirales, включающий три 
семейства (Flaviviridae, Pestiviridae и Hepaciviridae) 
и 12 родов [28].

Клещевые флавивирусы и их резервуарные хо-
зяева среди мелких млекопитающих. Среди флави-
вирусов особую группу представляют вирусы, пере-
дающиеся иксодовыми клещами. Филогенетический 
анализ разделяет их на три основные группы: связан-
ные с млекопитающими, с морскими птицами и эво-
люционно обособленная линия вируса Кадам [29].

Одним из наиболее опасных патогенов человека 
является вирус клещевого энцефалита (ВКЭ/TBEV), 
отличающийся высокой нейротропностью и тяже-
стью клинических проявлений, который часто отно-
сят к группе «больших» флавивирусных инфекций. 
В эту же группу, помимо ВКЭ, входят возбудители 
желтой лихорадки, денге, японского энцефалита, ли-
хорадки Западного Нила и лихорадки Зика – все они 
характеризуются широким ареалом распростране-
ния и встречаются во многих странах мира [30].

Клещевой энцефалит (КЭ) является одной из 
наиболее распространенных природно-очаговых 
вирусных инфекций Евразии. ВКЭ циркулирует в 
природных биоценозах в сложной системе взаимо-
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действия между переносчиками (иксодовыми кле-
щами) и позвоночными хозяевами. На сегодняшний 
день клещевой энцефалит – это серьезная проблема 
общественного здравоохранения как на территории 
Российской Федерации, так и во всем мире.

Мелкие млекопитающие являются одним из 
трех ключевых компонентов эпизоотической цепи 
природных очагов зоонозных инфекций. Они вы-
полняют две функции: служат прокормителями (ис-
точниками питания для клещей-переносчиков) и 
выступают в качестве природных резервуаров (есте-
ственных хозяев) возбудителей. Благодаря этому 
обеспечивается непрерывная циркуляция патогенов 
и поддержание очагов инфекций [31].

Наиболее важными резервуарными хозяевами 
ВКЭ являются мелкие млекопитающие, доминирую-
щие в конкретных биотопах и играющие ключевую 
роль в питании преимагинальных стадий иксодовых 
клещей. В лесных экосистемах основными прокор-
мителями повсеместно выступают полевки рода 
Myodes (M. gladerous, M. rutilus) и бурозубки (Sorex 
spp.). При этом в европейской части России преоб-
ладают рыжая полевка (M. glareolus) и обыкновен-
ная бурозубка (S. araneus), тогда как в азиатской 
части их экологические ниши занимают красная 
(M. rutilus) или красно-серая полевка (Craseomys 
rufocanus). В европейских очагах дополнительное 
значение имеют лесные мыши (Sylvaemus), а на 
Дальнем Востоке – полевые и восточноазиатские 
мыши (Apodemus). Данные виды характеризуются 
большой численностью и высокой степенью пора-
женности клещами, что делает их ключевыми эле-
ментами природных очагов инфекции [32].

Передача ВКЭ происходит несколькими путя-
ми: трансмиссивная передача (при укусе инфици-
рованного клеща), трансовариальная (передача от 
самки клеща потомству), трансфазовая (сохранение 
вируса при переходе клеща между стадиями разви-
тия). Также раскрыт механизм невиремической (кон-
файдинг) передачи (Non-viraemic transmission, NVT) 
через обмен вирусом между клещами, питающимися 
одновременно на одном хозяине, который позволяет 
вирусу распространяться даже при низком уровне 
вирусемии у позвоночного хозяина [33].

Анализ эпизоотического процесса в 42 регио-
нах России показывает, что ареалы ГЛПС и КЭ часто 
перекрываются, создавая предпосылки для форми-
рования сочетанных очагов [34].

Клещевые флавивирусы (КФВ) ежегодно вы-
зывают до 15 тыс. случаев заболевания в Европе, 
несмотря на наличие нескольких лицензированных 
вакцин. В эту группу близкородственных патогенов 
входят серокомплекс вируса клещевого энцефалита 
(ВКЭ/TBEV), вирус Киасанурской лесной болезни 
(ВКЛБ/KFDV), вирус омской геморрагической ли-
хорадки (ВОГЛ/OHFV), вирус Повассан (POWV), 
природный аттенуированный вирус Лангат (LGTV), 
вирус Луппинг-илл (LIV) и др. Антигенное и гене-
тическое сходство LIV с TBEV позволяет некоторым 

авторам рассматривать его как еще один субтип ви-
руса клещевого энцефалита [35].

Вирус Повассан – единственный клещевой 
флавивирус, циркулирующий в Северной Америке, 
представлен двумя линиями: классической POWV 
(линия I) и вирусом оленьего клеща (линия II). 
У оленьих хомячков (Peromyscus maniculatus) обна-
ружена серопозитивность к POWV, что предполага-
ет их важную роль в поддержании вируса в этом гео-
графическом регионе. Выявлена серопозитивность 
к вирусу POWV у лесных сурков (Marmota monax) 
и полосатых скунсов (Mephitis mephitis) при отсут-
ствии клинической манифестации инфекции, при 
этом выделить вирус от этих животных пока не уда-
лось [36].

В 1940-х гг. в Сибири была выявлена вирусная 
зоонозная природно-очаговая болезнь – омская ге-
моррагическая лихорадка (ОГЛ), возбудитель кото-
рой принадлежит к роду Orthoflavivirus семейства 
Flaviviridae. Вирус омской геморрагической лихо-
радки относится к филогенетической ветви клеще-
вых вирусов группы млекопитающих. Его природ-
ные очаги расположены в лесостепной ландшафт-
ной зоне Западной Сибири (Омская, Новосибирская, 
Курганская и Тюменская области). Нередко ареалы 
этих вирусов частично перекрываются и очаги ОГЛ 
зачастую приурочены к тем же ландшафтам, что и 
очаги клещевого энцефалита [37].

Преимущественный тип передачи ВОГЛ – это 
контакт человека с тканями и кровью инфицирован-
ных ондатр (Ondatra zibethicus). Дополнительными 
путями передачи могут служить трансмиссивный 
(клещи) и водный. До сих пор не утратил своей ак-
туальности вопрос об истинных резервуарных хо-
зяевах ВОГЛ. Среди позвоночных чаще всего рас-
сматривается водяная полевка (Arvicola terrestris); 
среди членистоногих – предположительно клещи 
рода Dermacentor. Известно, что в периоды энзоотий 
ВОГЛ изолировали от достаточно широкого круга 
членистоногих (иксодовые и гамазовые клещи, кро-
вососущие комары) и позвоночных: узкочерепной 
полевки (Lasiopodomys gregalis), полевки-экономки 
(M. oeconomus), красной полевки (M. rutilus), по-
левой мыши (A. agrarius) и водяной полевки 
(A. terrestris) [38]. 

Помимо ВОГЛ, циркулирующего в Западной 
Сибири, к патогенным для человека флавивиру-
сам относится и вирус геморрагической лихорад-
ки леса Киасанур, эндемичный для Индии. Вирус 
Киасанурской лесной болезни передается клещами 
Haemaphysalis spinigera, а его подтипом является 
Alkhurma virus (ALKV), выделенный в Саудовской 
Аравии [29].

Комариные флавивирусы и их связь с мелки-
ми млекопитающими. Комариные флавивиру-
сы (MBFVs) филогенетически разделяются на две 
основные клады: одна передается комарами рода 
Aedes и ассоциирована с млекопитающими, другая – 
комарами рода Culex и ассоциирована с птицами. 
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В ходе анализа 79 опубликованных исследований 
выявлено 18 флавивирусов (по девять у Aedes и 
Culex), инфицирующих 129 видов млекопитающих. 
Полученные данные подтверждают, что переносчи-
ки передают MBFVs широкому кругу хозяев, и даже 
орнитофильные комары способны заражать млеко-
питающих. При этом, хотя большинство видов ко-
маров являются универсальными в выборе хозяев, 
обнаружена определенная степень специфичности 
MBFVs [39].

Систематический обзор арбовирусов у мле-
копитающих Неотропики выявил 43 арбовируса у 
9 отрядов млекопитающих в 11 странах. Среди фла-
вивирусов наиболее часто регистрировались вирус 
Западного Нила (Orthoflavivirus nilense), вирус Сент-
Луисского энцефалита (Orthoflavivirus louisense) 
и вирус Венесуэльского лошадиного энцефалита 
(Alphavirus venezuelan). Наибольшее количество на-
ходок арбовирусов отмечено у приматов, однако в 
обзоре подчеркивается, что отряды Rodentia (грызу-
ны) и Chiroptera (рукокрылые) представляют особый 
интерес как потенциальные резервуарные хозяева 
благодаря их широкому распространению и способ-
ности адаптироваться к различным местообитани-
ям [40]. 

V. Savić et al. рассмотрели и систематизирова-
ли широкий круг ортофлавивирусов птиц, многие 
из которых обладают значительным зоонозным по-
тенциалом и способны вызывать у человека за-
болевания различной тяжести – от легких лихора-
дочных состояний до тяжелых нейроинвазивных 
и геморрагических форм, а также способных рас-
пространяться в широких географических преде-
лах [41]. Представителями таких вирусов являют-
ся: вирус Западного Нила (Orthoflavivirus nilense), 
WNV; вирус японского энцефалита (Orthoflavivirus 
japonicum), JEV; вирус энцефалита долины Мюррей 
(Orthoflavivirus murrayense), MVEV; вирус Усуту 
(Orthoflavivirus usutuense), USUV; вирус Ильхеус 
(Orthoflavivirus ilheusense), ILHV; вирус Cacipacoré 
(Orthoflavivirus cacipacoreense), CPCV; Tyuleniy 
вирус (Orthoflavivirus tyuleniyense), TYUV; Ntaya 
virus (Orthoflavivirus ntayaense), NTAV; Bagaza virus 
(Orthoflavivirus bagazaense), BAGV; Tembusu virus 
(Orthoflavivirus tembusu), TMUV; Wesselsbron virus 
(Orthoflavivirus wesselsbronense), WSLV; и дру-
гие [41].

Согласно данным систематического обзо-
ра Y. Fang et al., в Египте циркулирует не менее 
пяти основных вирусов, передающихся комара-
ми (MBVs): вирус денге (DENV), вирус лихорадки 
Рифт-Валли (RVFV), вирус Западного Нила (WNV), 
вирус Чикунгунья и вирус Синдбис [42]. Данные ис-
следований показали, что штаммы RVFV и WNV, вы-
деленные в Египте на протяжении почти полувека, 
являются монофилетическими, что свидетельствует 
об их длительной и активной циркуляции на терри-
тории страны. При этом отмечается рост серопози-
тивности к DENV и WNV в последние годы. В обзо-

ре представлены данные, согласно которым грызуны 
рассматриваются как потенциальные резервуарные 
хозяева. Так, у черных крыс (Rattus rattus) с высокой 
частотой были обнаружены антитела к вирусу лихо-
радки Рифт-Валли (RVFV) [42].

Таким образом, флавивирусы и другие арбовиру-
сы, циркулирующие в популяциях мелких млекопи-
тающих, представляют значительную и динамично 
развивающуюся область исследований. Современ
ные данные по систематике семейства Flaviviridae 
свидетельствуют о существенно более широком раз-
нообразии вирусов и их хозяев, чем предполагалось 
ранее. Грызуны родов Myodes, Apodemus, Microtus, 
Arvicola, Peromyscus, Rattus, Chiroptera и Arvicanthis 
выступают установленными или предполагаемыми 
резервуарами ряда клещевых и комариных флавиви-
русов в Евразии, Северной Америке и Африке.

Коронавирусы мелких млекопитающих. 
Коронавирусы обнаружены у многих видов мел-
ких млекопитающих. В Юньнани у двух семейств 
млекопитающих выявлены вирусы Lucheng Rn rat 
coronavirus и ArcCoV-JC34, классифицируемые как 
VOER (вирусы с потенциальной межвидовой пере-
дачей), способные распространяться среди филоге-
нетически отдаленных хозяев, что свидетельствует 
об их способности к межвидовой передаче [43].

У грызунов идентифицированы коронави-
русы, относящиеся к подроду Embecovirus рода 
Betacoronavirus (близкие к вирусу гепатита мышей), 
а также α-коронавирусы у представителей грызунов 
семейства Cricetidae [2].

В 2020 г. открыты SARS-подобные коронавиру-
сы (Khosta-1 и Khosta-2) у двух видов летучих мышей 
рода Rhinolophidae (подковоносов) в Краснодарском 
крае РФ и изучены их полноразмерные геномы [44].

Современные метагеномные исследования 
вирусного разнообразия у мелких млекопитаю-
щих. Прорывные результаты получены в ходе мас-
штабного метагеномного исследования в Китае 
(провинция Юньнань), где обследовано 1688 осо-
бей мелких млекопитающих 38 видов из 428 лока-
ций. Идентифицировано 162 вида вирусов млеко-
питающих, относящихся к 23 семействам, включая 
116 РНК-содержащих вирусов из 16 семейств и 
41 ДНК-вирус, из них 102 вируса отнесены к новым 
видам. Среди выявленных вирусов 24 были класси-
фицированы как вирусы с риском эмерджентности 
(Viruses of emergence risk, VOER) на основании их 
филогенетического родства с известными патогена-
ми человека и/или способности к межвидовой пере-
даче. Особую тревогу вызывают обнаруженные но-
вые ортонайровирусы (Orthonairovirus, Yunnan shrew 
orthonairovirus 1 и 2), филогенетически близкие к 
вирусу Крымской-Конго геморрагической лихорад-
ки, а также новый флебовирус (Phlebovirus), род-
ственный вирусу лихорадки Рифт-Валли [43].

Другое исследование, охватившее 2175 живот-
ных из Южного и Юго-Западного Китая, выявило 
328 вирусов, из которых 167 ранее не описывались. 
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У грызунов (Rodentia) обнаружено 20 семейств ви-
русов, у насекомоядных (Eulipotyphla) – 15, у руко-
крылых (Chiroptera) – 19 [2].

В России метагеномные исследования пока ме-
нее масштабны, однако получены важные данные 
по виромам насекомоядных. У ежей (Erinaceus sp.) 
из европейской части России впервые обнаружены 
β-коронавирусы (Erinaceus coronaviruses) и маммаре-
навирусы (Mammarenavirus). Выявлено одновремен-
ное носительство двух различных штаммов корона-
вируса EriCoVs. Оба штамма принадлежат к той же 
филогенетической кладе, что и другие коронавирусы 
европейских ежей. Попарный сравнительный анализ 
показал, что один из этих двух штаммов возник в 
результате рекомбинации с неизвестным коронави-
русом. Особого внимания заслуживает обнаружение 
маммаренавирусов у спящих ежей, содержавшихся в 
контролируемых условиях без контакта друг с дру-
гом. Это указывает на возможность персистентной 
аренавирусной инфекции у ежей [45].

Метагеномные исследования позволяют коли-
чественно оценить вклад различных факторов в ви-
русное разнообразие. Согласно данным из Юньнани, 
видовая принадлежность хозяина объясняет 25,7 % 
различий в составе вирома, а экологические особен-
ности – 10,27 %. Около 14,3 % идентифицирован-
ных вирусов демонстрируют способность к передаче 
между разными видами хозяев [43]. В исследовании 
X. Cui et al. выявлена потенциальная межвидовая 
передача парамиксовирусов, астровирусов, а также 
ДНК-вирусов (псевдобешенства, цирковирусов сви-
ней 2-го и 3-го типа, парвовирусов) между дикими и 
домашними животными [2].

Таким образом, изучение циркуляции возбуди-
телей в природных очагах и их потенциальных ре-
зервуаров, мелких млекопитающих, остается важной 
задачей для предотвращения вспышек заболеваний 
среди населения. Основными семействами виру-
сов, ассоциированных с мелкими млекопитающими 
и потенциально опасными для человека, являются 
Hantaviridae, Flaviviridae, Nairoviridae, Coronavi
ridae и др.

Циркуляция арбовирусов в популяциях мелких 
млекопитающих определяется сложным взаимодей-
ствием вируса, переносчика, хозяина и факторов 
окружающей среды. Мелкие млекопитающие явля-
ются основными резервуарами для сохранения и пе-
редачи вирусов как на территории РФ, так и в мире. 
В связи с высокой адаптацией к различным средам 
обитания мелкие млекопитающие являются связую-
щим звеном между естественными и искусственны-
ми экосистемами. Антропогенное влияние на места 
их обитания повышает вероятность межвидовой 
передачи. Данный факт подтверждает, что для пони-
мания циркуляции вирусов необходимо учитывать 
особенности экологии животных-резервуаров. 

Проведенный анализ данных подтверждает, что 
в последние годы сохраняется сложная эпидемиоло-
гическая обстановка по природно-очаговым зооноз-

ным вирусным инфекциям в РФ и в мире, что делает 
эпизоотологический мониторинг популяций мелких 
млекопитающих ключевым элементом эпидемиоло-
гического надзора за этими инфекциями.
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