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род лиссавирусов (Lyssavirus) является одним 
из 13 родов семейства рабдовирусов (Rhabdoviridae) 
и состоит из 14 видов лиссавирусов [10]. согласно 

классификации, предложенной D.T.Hayman и со-
авт., лиссавирусы генетически неоднородны и раз-
деляются на несколько филогенетических групп [4]. 
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цель работы. изучение участия мелких млекопитающих гвинейской республики в циркуляции лиссавиру-
сов. материалы и методы. исследования выполнены с использованием от-пцр, нуклеотидная последователь-
ность фрагментов кднк лиссавирусов была определена при помощи секвенирования с последующим филогене-
тическим анализом. результаты и выводы. на наличие рнк лиссавирусов методом от-пцр с использованием 
родоспецифичных праймеров проанализировано 356 образцов головного мозга мелких млекопитающих, отлов-
ленных в пригородах г. киндия в 2016 г. образцы получены от диких животных, относящихся к отрядам Rodentia, 
Chiroptera, Eulipotyphla и Carnivora. рнк лиссавирусов обнаружена в 31 образце (8,7 %), для 14 пцр положитель-
ных образцов принадлежность к роду Lyssavirus была подтверждена определением и анализом нуклеотидных по-
следовательностей полученных коротких кднк фрагментов вирусного генома. наличие рнк вируса бешенства в 
положительных пробах было исключено в пцр с помощью видоспецифических праймеров. в пуле образцов от 
черных крыс Rattus rattus, позитивных на наличие рнк лиссавирусов, была идентифицирована рнк, характерная 
для вида Mokola lyssavirus. определена нуклеотидная последовательность фрагмента гена матриксного белка м 
вируса мокола. генетический материал вируса мокола впервые обнаружен в гвинейской республике.
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к I группе лиссавирусов относятся вирус бешенст-
ва, европейские, евразийские и австралийский лис-
савирусы, а также африканский вирус дювенхейдж; 
II группа включает в себя только африканские ви-
русы – мокола, лагос бат и Шимони бат; в филоге-
нетическую группу III входят западно-кавказский 
лиссавирус летучих мышей, икома и ллейда лисса-
вирусы.

на африканском континенте циркулируют 6 
из 14 видов лиссавирусов – вирус бешенства, лагос 
бат, дювенхейдж, мокола, икома и Шимони бат [4]. 
по данным воз, бешенство является актуальной 
проблемой для здравоохранения большинства аф-
риканских стран, где существует высокий риск ин-
фицирования людей этим вирусом [3]. ежегодно 
в африке регистрируется до 24 тыс. смертельных 
случаев бешенства среди людей [5]. основным ис-
точником заражения людей являются больные бе-
шенством собаки, в дикой природе вирус бешенства 
циркулирует среди плотоядных и копытных живот-
ных [11]. среди других африканских лиссавиру-
сов патогенными для человека являются мокола и 
дювенхейдж. вирус мокола впервые изолирован в 
1968–1969 гг. в нигерии из пула органов гигантской 
белозубки (Crocidura flavescens manni). позже вирус 
выделяли от грызунов, невакцинированных и вакци-
нированных против бешенства собак и кошек, а так-
же от людей [6]. вирус дювенхейдж неоднократно 
изолировали из головного мозга людей, умерших от 
заболевания, схожего с бешенством, а также от кли-
нически здоровых насекомоядных рукокрылых [9]. 
лиссавирус лагос бат выделяли только от живот-
ных – рукокрылых, кошек, собак, мангустов [7]. 
для лиссавирусов икома и Шимони бат природный 
резервуар и патогенность для человека не установ-
лены [1, 11].

для гвинейской республики ранее была под-
тверждена циркуляция двух лиссавирусов – вирусов 
бешенства и лагос бат [7, 12]. целью данной работы 
являлось изучение возможного участия мелких мле-
копитающих гвинейской республики в циркуляции 
лиссавирусов.

материалы и методы

отлов наземных млекопитающих проводили в 
период с апреля по октябрь 2016 г., используя стан-
дартные методики количественного учета и отлова 
мелких млекопитающих ловушками геро (давилка-
ми) и капканами, отлов рукокрылых – с использова-
нием паутинных сетей, сачков, а также ручной сбор в 
местах дневных убежищ (пещеры, заброшенные зда-
ния, растительность). животные были отловлены в 
окрестностях г. киндия – административного центра 
региона киндия гвинейской республики. 

для исследования готовили 10 % гомогена-
ты головного мозга с использованием стерильного 
0,9 % раствора хлорида натрия, которые центрифу-
гировали 2 мин при 3000 об./мин. далее добавля-

ли 100 мкл супернатанта к 300 мкл лизирующего 
раствора из комплекта «амплипрайм рибо-преп» 
(интерлабсервис, россия) и инкубировали 20 мин 
при температуре 65 °C. в случае большой выборки 
животных одного вида гомогенат готовили из пула 
фрагментов головного мозга, с количеством в пуле 
от 2 до 6. при учете результатов считали, что в пуле 
положителен один образец.

выделение рнк проводили с использованием 
набора реагентов для выделения рнк/днк из кли-
нического материала «амплипрайм рибо-преп» 
(интерлабсервис, россия) согласно инструкции про-
изводителя. построение кднк проводили с исполь-
зованием комплекта реагентов для получения кднк 
на матрице рнк «реверта-L» (интерлабсервис, 
россия) согласно инструкции производителя. 

для выявления генетического материала лис-
савирусов пцр проводили в два раунда с использо-
ванием родоспецифических праймеров, комплемен-
тарных участку гена нуклеопротеина N лиссавиру-
сов [2]. для постановки пцр использовали набор 
реагентов qPCR-mix-HS (евроген, россия), режим 
постановки пцр: 95 °C – 2 мин (1 цикл), 94 °C – 5 с, 
56 °C – 10 с, 72 °C – 30 с (40 циклов) и 72 °C – 7 мин. 
образцы, положительные на наличие лиссавирусов, 
проверяли на наличие вирусов бешенства и мокола 
методом пцр с использованием рассчитанных авто-
рами видоспецифических праймеров, комплементар-
ных к участку гена матриксного белка м. в качестве 
положительного контроля при постановке пцр на 
выявление генетического материала лиссавирусов 
и вируса бешенства использовались синтетические 
конструкции, специфичность которых показана при 
сравнении с панелью образцов от больных бешен-
ством животных. визуализацию продуктов ампли-
фикации проводили методом электрофореза в 2 % 
агарозном геле с добавлением бромистого этидия.

определение нуклеотидной последовательно-
сти выделенных пцр-фрагментов проводили на ав-
томатическом генетическом анализаторе ABI Prism 
310 Genetic Analysis (ABI, сШа) в комплекте с 
программным обеспечением Combined Applications 
Module, с использованием набора «BigDye Terminator 
v3.1 Cycle sequencing Kit» (ABI, сШа). Филогене-
тический анализ осуществляли с использованием 
прикладных программ MEGA 5 (PSU) и DNASTAR 
Lasergene 9.

все работы проводили на базе российско-
гвинейского научно-исследовательского центра эпи-
демиологии и профилактики инфекционных болез-
ней (г. киндия).

результаты и обсуждение

в период с апреля по октябрь 2016 г. в приго-
родах г. киндия отловлено 356 диких мелких мле-
копитающих, относящихся к отрядам грызунов 
(Rodentia), рукокрылых (Chiroptera), насекомоядных 
(Eulipotyphla) и плотоядных (Carnivora). результаты 
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анализа образцов головного мозга животных на нали-
чие рнк лиссавирусов представлены в табл. 1. рнк 
лиссавирусов обнаружена у представителей всех от-
рядов, включая синантропных животных – черных 
крыс и домовых мышей. все положительные образ-
цы протестированы на наличие вируса бешенства. 
рнк вируса бешенства не обнаружена ни в одном 
из образцов, что свидетельствует об инфицировании 
животных другими лиссавирусам.

в табл. 2 представлены данные по образцам 
от животных, позитивных на наличие лиссавиру-

сов, подтвержденных определением нуклеотидных 
последовательностей. на картосхеме (рис. 1) обо-
значены места отлова этих животных. половина 
инфицированных животных отловлена вблизи мест 
постоянного пребывания человека (жилые дома, 
птицефабрика, плантация, огороды), что создает по-
тенциальную возможность инфицирования лиссави-
русами людей.

из пула образцов головного мозга черных крыс 
R. rattus, отловленных на птицефабрике, был вы-
делен фрагмент гена матриксного белка м (9088–

Таблица 1
результаты анализа образцов головного мозга мелких млекопитающих на наличие рнк лиссавирусов

отряд вид, род общее кол-во рнк лиссавирусов 
абс. (%) сиквенс абс. (%)

Chiroptera мохнатый щелеморд (Nycteris hispida Schreber, 1774) 2 0 0
камерунский складчатогуб (Mops thersites Thomas, 1903) 28 0 0
домовый белобрюхий гладконос (Scotophilus leucogaster Cretzschmar, 1826) 84 8 (9,5 %) 2 (2,4 %)
красный листонос (Hipposideros ruber Noack, 1893) 2 1 0
пальмовый крылан (Eidolon helvum Kerr, 1792) 2 0 0
египетская летучая собака (Rousettus aegyptiacus Geoffroy, 1810) 9 1 0

Rodentia многососковые крысы (Mastomys sp. Thomas, 1915) 78 12 (15,4 %) 5 (6,4 %)
черная крыса (Rattus rattus Linnaeus, 1758) 117 3 (2,6 %) 2 (1,7 %)
мягковолосые крысы (Praomys sp. Thomas, 1905) 4 0 0
гамбийская сумчатая крыса (Cricetomys gambianus Waterhouse, 1840) 1 0 0
абиссинская травяная мышь (Arvicanthis abyssinicus Ruppell, 1842) 1 0 0
мышь ансорджа (Lophuromys ansorgei De Winton, 1896) 2 0 0
ручьевая крыса (Pelomys fallax Peters, 1852) 1 0 0
домовая мышь (Mus musculus Linnaeus, 1758) 9 1 (11 %) 1 (11 %)
африканская водяная крыса (Colomys goslingi Thomas et Wroughton, 1907) 1 0 0
крыса эдвардса (Malacomys edvardsi Rochebrune, 1885) 2 0 0
домовые мыши (Mus sp. Linnaeus, 1758) 6 2 1

Eulipotyphla белозубки (Crocidura sp. Wagler, 1832) 6 2 2
Carnivora африканская циветта (Civettictis civetta Schreber, 1776) 1 1 1

ВСЕГО 356 31 (8,7 %) 14 (3,9 %)

примечание :  номенклатура млекопитающих дана по и.я.павлинову (павлинов и.я. систематика современных млекопитающих. 2-е изд. 
м.: изд-во мгу; 2006. 297 с.) 

Таблица 2
места и время отлова животных, позитивных на наличие рнк лиссавирусов

номер точек на картосхеме дата отлова вид, род адрес и место отлова 
1 13.04.2016 S. leucogaster Ферефу 2, жилой дом
2 15.04.2016 S. leucogaster пастория, грот
3 21.04.2016 Mastomys sp. пастория/колиады 2, плантация
4 16.06.2016 Crocidura sp. Ферефу 2, кустарник
5 03.07.2016 R. rattus пастория/колиады 2, жилой дом
6 11.07.2016 Mastomys sp. Ферефу 2, кустарник

7* 1.08.2016 R. rattus* самороя, птицефабрика
8 13.07.2016 Mastomys sp. Ферефу 2, кустарник
9 22.08.2106 M. musculus пастория/колиады 2, жилой дом
10 25.08.2016 Crocidura sp. кхалиакхоры, огород
11 04.09.2016 Mastomys sp. пастория, манго у дома
12 20.09.2016 Mastomys sp. кхалиакхоры, жилой дом
13 28.09.2016 Mus sp. пастория/колиады 2, жилой дом
14 01.10.2016 C. civetta пастория, манговая роща

*обнаружена рнк вируса мокола.
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9207 п.н.) лиссавирусов. секвенирование и анализ 
нуклеотидной последовательности этого фрагмента 
подтвердил таксономическую идентификацию изо-
лята как лиссавируса, предположительно относяще-
гося к виду вируса мокола. Фрагмент генома изоля-

та Guinea-2016 депонирован в международной базе 
GeneBank (MF169761). уровень гомологии секвени-
рованного фрагмента гена матриксного белка м с 
уже известными геномными последовательностями 
различных штаммов вируса мокола составил всего 
77–95 %. Филогенетический анализ секвенирован-
ного фрагмента гена матриксного белка м изолята 
Guinea-2016 показал, что он генотипируется как лис-
савирус. по всей вероятности, изолят может быть 
отнесен к виду вируса мокола, при этом он досто-
верно формирует отдельную ветвь на филогенети-
ческом дереве лиссавирусов с наибольшим филоге-
нетическим сходством с уже известными геномны-
ми последовательностями вируса мокола (рис. 2). 
достаточно низкий уровень гомологии фрагмента 
гена матриксного белка м изолята с опубликован-
ными ранее последовательностями вируса мокола 
позволяет предположить, что выделенный изолят 
может рассматриваться как представитель нового ге-
нотипа вируса мокола. уточнение таксономической 
идентификации изолята Guinea-2016, циркулирую-
щего в гвинее, возможно на основе определения бо-
лее полной последовательности генома и выделения 
новых штаммов вируса мокола в гвинее. низкий 
уровень гомологии нуклеотидной последователь-
ности генома гвинейских изолятов может поставить 
вопрос о признании их новым видом лиссавирусов.

ранее были опубликованы сообщения об изо-
ляции вируса мокола в нигерии, Юар, камеруне, 
центрально-африканской республике, зимбабве 
и эфиопии [6]; в гвинейской республике этот ви-
рус обнаружен впервые. за все время наблюдения с 
1968 г. вирус мокола был изолирован в нигерии от 
двух больных детей с клинической картиной, зна-
чительно отличавшейся от бешенства: в 1968 г. из 
спинно-мозговой жидкости ребенка с лихорадкой 
и конвульсиями, выздоровевшего впоследствии, и 
в 1971 г. из головного мозга ребенка, умершего от 
полиомиелитоподобного заболевания [6]. изоляция 
этого вируса от вакцинированных против бешенства 

рис. 1. картосхема мест отлова животных, позитивных на нали-
чие рнк лиссавирусов в пригороде г. киндия

рис. 2. Филогенетическое дерево, постро-
енное на основании данных филогенетиче-
ского анализа фрагмента гена матриксного 
белка м (9088–9207) вируса мокола мето-
дом максимального правдоподобия. изолят 
Guinea-2016 вируса мокола выделен жир-
ным шрифтом
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собак и кошек, а также изучение in vitro перекрест-
ной нейтрализации антирабическими антителами 
других лиссавирусов [2] подтверждает низкий про-
тективный эффект антирабической вакцинации в от-
ношении вируса мокола. 

таким образом, проведенный анализ проб го-
ловного мозга от представителей четырех отрядов 
мелких млекопитающих, отловленных в окрестно-
стях г. киндия гвинейской республики, показал на-
личие рнк лиссавирусов в 8,7 % исследованных об-
разцов. удалось идентифицировать и секвенировать 
короткий фрагмент геномной рнк вируса мокола в 
пробах от черных крыс. Филогенетический анализ 
позволил сделать предположение, что секвенирован-
ный фрагмент генома принадлежит новому геноти-
пу вируса мокола. несмотря на то, что проведено 
секвенирование не всех пцр положительных об-
разцов, полученные данные позволяют исключить 
наличие рнк вируса бешенства в положительных 
пробах. в этой связи представляется актуальным 
дальнейшее изучение молекулярной эпидемиоло-
гии вируса мокола, выделение вирусных изолятов 
лиссавирусов для более детального исследования 
и идентификация других видов лиссавирусов, цир-
кулирующих в западной африке. также принципи-
ально важна оценка возможной роли лиссавирусов, 
и вируса мокола в частности, в развитии тяжелых 
неврологических патологий у жителей гвинейской 
республики.
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