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Геморрагические лихорадки, этиологи-
ческими агентами которых являются вирусы, 
входящие в семейство Filoviridae, представляют 
большую угрозу для здравоохранения ввиду 
высокой летальности заболеваний и практи-
чески полного отсутствия средств защиты [1, 
2]. До недавнего времени считали, что в семей-
ство Filoviridae входят род Marburgvirus, вклю-

1 International Committee on Taxonomy of Viruses. ICTV virus taxonomy 2013. http://www. Ictvonline.org/
virusTaxonomy.asp?taxnode_id=20130391 (дата обращения: 28.04.2019).

чающий два самостоятельных вируса, вирусы 
Марбург и Ravn и род Ebolavirus, включающий 
5 отдельных вирусов: Эбола-Заир, Эбола-Су-
дан, Эбола-Bundibudgio, Эбола-Tai Forest и Ebo-
la-Рестон [3–4]1.

Все перечисленные возбудители (за исклю-
чением вируса Рестон) являются эндемичными 
для Африканского континента. Вирусы Эбола 

Поступила 30.08.2019 г. Принята к публикации 17.10.2019 г.
Цель работы – анализ данных о распространении, природном резервуаре и потенциальной 
эпидемической опасности новых представителей семейства Filoviridae вирусов Бомбали (род 
Ebolavirus), Ллови (род Cuevavirus), Менгла (род Dianlovirus), Ксиланг (род Striavirus) и Хунгджи-
ао (род Th amnovirus). Новые филовирусы выявлены в Африке (вирус Бомбали), Европе (вирус 
Ллови), Юго-Восточной Азии (вирусы Менгла, Ксиланг и Хунгджиао). Естественным природным 
резервуаром для всех известных филовирусов являются рукокрылые, что подтверждают сведе-
ния о выявлении у них геномной РНК и вирусспецифических антител. Выделение от рукокрылых 
геномной РНК филовирусов с последующим проведением секвенирования и филогенетического 
анализа позволило определить вирусы Бомбали, Ллови, Менгла, Ксиланг и Хунгджиао как но-
вых представителей семейства Filoviridae и установить их положение на филогенетическом древе 
семейства Filoviridae. Несмотря на отсутствие в настоящее время данных о выделении биоло-
гически активного вируса от рукокрылых, а также отсутствия установленной связи новых фи-
ловирусов с заболеваниями человека, сведения о том, что вновь выявленные филовирусы для 
входа в чувствительные клетки используют те же рецепторы (белок Неймана-Пика), что и пато-
генные для человека вирусы Эбола и Марбург, возможный патогенетический потенциал новых 
филовирусов представляет большую опасность для людей, живущих на территориях обитания 
рукокрылых. Возможность возникновения новых эмерджентных филовирусных инфекций на 
территории России обуславливает необходимость углубленного изучения рукокрылых как есте-
ственного резервуара филовирусов в природе. 

Ключевые слова: вирус Бомбали; вирус Ксиланг; вирус Ллови; вирус Менгла; вирус Хунгджиао; 
естественный резервуар филовирусов; рукокрылые; секвенирование генома; филовирусы; фи-
логенетический анализ; филогенетическое древо.
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T.E. Sizikova, N.V. Boyarskaya, A.V. Kovalchuk et al.

Bundibudgio, Эбола-Судан и Эбола-Заир способ-
ны вызывать масштабные вспышки. Последний 
из перечисленных возбудителей был этиологи-
ческим агентом крупнейшей за всю историю на-
блюдений вспышки геморрагической лихорад-
ки Эбола в Западной Африке в 2013–2016  гг. и 
постоянно возникающих вспышках в Демокра-
тической Республике К (ДРК) [5–7].

Естественным резервуаром филовирусов яв-
ляются широко распространенные в природе ру-
кокрылые2, что подтверждают сведения о выявле-
нии у них вирусспецифических антител [6, 8–13] и 
геномной РНК филовирусов [9, 10, 14–17].

Цель работы – анализ данных о распростра-
нении, природном резервуаре и потенциальной 
эпидемической опасности новых представите-
лей семейства Filoviridae вирусов Бомбали (род 

2 International Committee on Taxonomy of Viruses. ICTV virus taxonomy 2013. [http://www. Ictvonline.org/
virusTaxonomy.asp?taxnode_id=20130391 (дата обращения: 28.04.2019).

Ebolavirus), Ллови (род Cuevavirus), Менгла (род 
Dianlovirus), Ксиланг (род Striavirus) и Хунгджи-
ао (род Th amnovirus).

Наиболее поздно идентифицированным 
представителем рода Ebolavirus является вирус 
Бомбали, выделенный в августе 2018 г. от склад-
чатогубых летучих мышей (семейство Molossi-
dae) Mops condylurus (рисунок 1) и Chaerephon 
pumilus (рисунок 2) [21] в Сьерра Леоне [22].

Именно с рукокрылыми связывают вспыш-
ку геморрагической лихорадки Марбург среди 
шахтеров в Уганде в 2007 г. [19].

С учетом разнообразия летучих мышей, 
необходимо наблюдение за их популяциями для 
лучшего понимания распределения разнообра-
зия и экологии различных филовирусов.

Различные процессы жизнедеятельности 
в популяциях летучих мышей (спаривание, 
рождение потомства, миграции) связаны с се-
зонностью [19–23]. Особую роль играют увели-
чение числа чувствительных хозяев и частоты 
контактов во время рождения потомства [24].

Получение в последние годы культур кле-
ток летучих мышей [25], в том числе и клеток 
летучей мыши Rousettus aegyptiacus (одного из 
наиболее вероятных кандидатов в природные 
резервуары филовирусов) [26], сделало возмож-
ным изучение молекулярных механизмов вне-
дрения вирусов в клетки хозяев и размножения 
в них.

Данные о распространении и персистенции 
филовирусов среди летучих мышей свидетель-
ствуют о том, что взаимоотношения возбудите-
ля и хозяев, а также динамика инфекционного 
процесса соответствуют классической схеме: 
«чувствительный хозяин – инфицирование  – 
иммунитет» [9, 24, 27, 28].

Рисунок 1 – Ангольский складчатогуб Mops condylurus в генетическом материале 
которого обнаружена РНК вируса Бомбали1 

1 Фотографии с ресурсов URL: http://www.eurekalert.org и URL: http://www.inaturalist.org (дата обращения: 
11.07.2019)

Рисунок 2 – Карликовый складчатогуб 
Chaerephon pumilus является возможным резерву-

аром вируса Бомбали в природе1 

1 Фотография с ресурса URL: http://www.mammalogy.
org (дата обращения: 11.07.2019)
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The New Members of Filoviridae Family...

Сведения о молекулярной детекции генома 
или выделении филовирусов от рукокрылых за 
пределами Африканского континента до недав-
него времени отсутствовали. Первой работой, 
в которой описано выделение филовирусов от 
рукокрылых за пределами Африканского кон-
тинента, является статья Taniguchi S. с соавт. о 
представителе рода Ebolavirus, вирусе Рестон вы-
деленном от различных видов летучих мышей на 
Филиппинах [12] и Бангладеш [6].

Следует отметить, что некоторые виды ру-
кокрылых, например, летучие мыши Miniopterus 
sсhreibersii, имеют чрезвычайно широкий ареал 
распространения в Океании, Северной Африке, 
Юго-Восточной Азии и юге Европы (Испания, 
Португалия, Франция) (рисунок 3). 

В данных летучих мышах впервые был 
обнаружен вирус Ллови, получивший свое на-
звание по месту своего первичного выделения 
(пещера Ллови, расположенная в автономной 
области Астурия на севере Испании). Анатоми-
ческий и микробиологический анализ погибших 
летучих мышей, в пробах из селезенки и легких 
которых была обнаружена геномная РНК вируса 
Ллови, указал на ряд признаков (инфильтраты в 
легких, лимфоцитарные и лимфоидные фоллику-
лы в селезенке), характерных для перенесенной 
вирусной инфекции. Вероятным органом-ми-
шенью вируса Ллови в летучих мышах является 
печень. Максимально выявленное накопление 
вируса Ллови при использовании ОТ-ПЦР со-
ставило 4,0∙106 геном-эквивалентов на 1 г [16].

Последовательности геномной РНК вируса 
Ллови (гены NP и GP), выделенного из различ-
ных источников, были практически идентичны. 
По первичной структуре последовательности 

3 Распространены практически повсеместно, за исключением Антарктиды и некоторых приполярных 
областей. В фауне России насчитывается 37 видов гладконосых летучих мышей.

геномной РНК вирус Ллови на 57,3–57,7  % от-
личается от вируса Марбург и на 51,8–52,6 % от 
вируса Эбола-Заир [16].

Большой практический интерес представ-
ляют данные, о выявлении филовирусов на тер-
ритории КНР. J. Yuan с соавт. [29] выявили спец-
ифические антитела к вирусу Эбола у несколь-
ких видов летучих мышей в КНР.

В работе B. He с соавт. [14] также проведе-
но исследование по определению филовирусов в 
летучих мышах, обитающих на территории КНР. 
При проведении работы использованы 29 внеш-
не здоровых крыланов Rousettus leschenaultia, 
пойманных в июне 2013  г. в провинции Юнь-
нань, КНР. Методом метагеномного анализа 
проведено исследование внутренних органов 
(кишечник, легкие и мозг) животных.

Среди выявленных последовательностей 
геномной нуклеиновой кислоты (НК) три были 
генетически связаны со специфическими для 
геномной НК филовирусов нуклеотидными по-
следовательностями, соответствующими гену 
нуклеопротеина вируса Ллови (74 % идентично-
сти по нуклеотидной последовательности), гена 
VP35 вируса Эбола-Судан (69 % идентичности) 
и гена РНК-зависимой РНК-полимеразы вируса 
Эбола-Тай Форест (72 % идентичности). С помо-
щью применения праймеров, специфичных по 
отношению к наиболее консервативному участ-
ку гена белка  L всех известных к настоящему 
времени филовирусов, в ткани одного животно-
го (Bt-DH04) после проведения скрининга вы-
явлены два ОТ-транскрипта, которые показали 
специфическую амплификацию с пробой, полу-
ченной из легких3. 

Конечным результатом проведенной работы 
стала амплификация из лёгочной ткани двух фраг-
ментов кДНК длиной 2750 (F1) и 2682 (F2) н.о. [14].

Сравнение полученных последовательно-
стей с последовательностями, представляющи-
ми 7 различных вирусов, относящихся к 3 родам 
семейства Filoviridae, показало, что последова-
тельность F1 покрывает 3'-концевую область 
гена нуклеопротеина и почти полностью после-
довательность гена белка VP35. Последователь-
ность F2 покрывает участок гена РНК-зависи-
мой РНК-полимеразы (L-белок), соответствую-
щую позициям 12613–15302 генома вируса Эбо-
ла-Заир (последовательность GenBank № HQ 
613402). Наиболее высокий уровень идентично-
сти фрагмента F1 штамма Bt-DH04 установлен 
соответствующим фрагментом кДНК геномной 
РНК вируса Эбола (46  %), затем следует вирус 
Ллови (44  %) и вирус Марбург менее (40  %). 
Поскольку L-ген является наиболее консерва-
тивным регионом геномной РНК филовирусов, 

Рисунок 3 – Обыкновенный длиннокрыл 
Miniopterus sсhreibersii1 

1 Фотография с ресурса URL: http://www.iucnredlist.
org (дата обращения: 11.07.2019).



332 332 Journal of NBC Protection Corps. 2019. V. 3. No 4

 
 

 
 

 
 

 

. . , . . , . .   .

последовательность F2 имеет более высокий (по 
сравнению с F1) уровень идентичности (66–68 % 
для членов рода Ebolavirus, 64 % с вирусом Лло-
ви, ≈ 60 % и с вирусом Марбург) [14].

Новый филовирус по месту своего выде-
ления получил название вирус Менгла. Жиз-
неспособный вирус до настоящего времени не 
выделен, однако определена полная последова-
тельность его генома, размер которой составля-
ет 18330 н.о. [30].

X.L. Yang с соавт. [31] провели определе-
ние полногеномной нуклеотидной последова-
тельности вируса Менгла и показали, что она на 
32–54 % идентична таковой для других филови-
русов. Филогенетический анализ установил, что 
на филогенетическом древе филовирусов вирус 
Менгла занимает промежуточное положение 
между вирусами Эбола и Марбург и представля-
ет новый род Dianlovirus семейства Filoviridae. 

Так же как представители родов Cueva-
virus, Ebolavirus и Marburgvirus, геном вируса 
Менгла содержит 7 генов 3'-NP-VP35-VP40-
GP-VP30-VP24-L-5'. Однако геном вируса 
Менгла отличается от геномов представите-
лей указанных выше родов семейства Filovir-
idae по количеству перекрывающихся генных 
последовательностей (4 у вируса Менгла про-
тив 5 у представителей рода Cuevavirus, 2–3 у 
представителей рода Ebolavirus и 1 у предста-
вителей рода Marburgvirus) и структуре транс-
крипционной терминальной последователь-
ности. В противоположность вирусам Эбола и 
Ллови (но также, как и у вируса Марбург), ген 
GP кодирует только один белок [30].

В проведенных исследованиях при исполь-
зовании количественной ПЦР РНК филовирусов 
была обнаружена в пробах от рукокрылых видов 
E. spelaea и Rousettus sp. Филовирусы главным об-
разом выявлены в пробах ткани легких [32].

Секвенирование фрагмента гена L раз-
мером 310 нуклеотидных остатков (GenBank 
KX371873-KX371890) выявило 65–99  % иден-

тичность выделенных последовательностей 
друг с другом и 61–99 % идентичность с другими 
филовирусами.

Филогенетический анализ установил, 
что последовательности геномной нуклеино-
вой кислоты, выделенные от летучих мышей, 
формируют три отдельные группы. Группа 
I включает 6, группа II – 11, группа III – 2 по-
следовательности. Нуклеотидные последо-
вательности, входящие в первую группу, по-
казали наибольший уровень идентичности 
с вирусом Марбург – 75–78  %, второй груп-
пы – с вирусом Ravn. Две последовательности 
группы III были очень сходны между собой и 
имели уровень идентичности нуклеотидной 
последовательности 66–70  % с другими фи-
ловирусами. Исследования одного из образ-
цов показали наличие смешанной инфекции 4 
различных штаммов с высокой дивергенцией. 
Одна из последовательностей группы III была 
аналогична опубликованной ранее для вируса 
Менгла [14].

Следовательно, по результатам анализа проб 
внутренних органов от рукокрылых, пойманных в 
КНР, были определены (кроме вируса Менгла) еще 
2 новых рода семейства Filoviridae – род Striavirus 
(представитель вирус Ксиланг) и род Th amnovirus 
(представитель – вирус Хунгджиао).

Рассмотренные данные позволяют пред-
ставить таксономию семейства Filoviridae следу-
ющим образом (таблица 1).

Филогенетическое древо семейства 
Filoviridae, содержащее новые филовирусы, 
представлено на рисунке 4 [18].

Несмотря на достаточно низкий уровень 
гомологии аминокислотной последовательно-
сти гликопротеина по отношению к вирусам 
Марбург и Эбола (22–39 %), вновь выявленные 
филовирусы (Бомбали, Ллови, Менгла, Ксиланг 
и Хунгджиао) в качестве основного рецептора 
для входа в чувствительные клетки также ис-
пользуют белок Неймана-Пика [18, 33, 34].

 

Marburgvirus
1967

Ravn 2007

Ebolavirus

- 1976
- 1976
- 1989

-Tai Forest 1994
-Bundibudgio 2007

2018
Cuevavirus 2003
Dianlovirus 2015
Striavirus 2017

Thamnovirus 2017

Таблица 1 – Таксономия семейства Filoviridae [30]
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Возможный механизм возникновения 
вспышек заболеваний, вызванных филовируса-
ми следи людей, схематически представлен на 
рисунке 5.

Представленные выше данные свиде-
тельствуют о том, что новые филовирусы 
потенциально способны к преодолению 
межвидового барьера, что обуславливает их 
потенциальную опасность для здравоохра-
нения [14].

Выводы:
1. Естественным природным резервуаром 

для всех известных филовирусов являются ру-
кокрылые, что подтверждают сведения о выяв-
лении у них геномной РНК и вирусспецифиче-
ских антител.

2. Выделение от рукокрылых геномной 
РНК филовирусов с последующим проведени-
ем секвенирования и филогенетического ана-
лиза позволило определить вирусы Бомбали, 

Рисунок 4 – Филогенетическое древо семейства Filoviridae [18]

Рисунок 5 – Возможная схема формирования эпидемических вспышек заболевания, 
вызываемых филовирусами (составлена авторами)
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T.E. Sizikova, N.V. Boyarskaya, A.V. Kovalchuk et al.

Ллови, Менгла, Ксиланг и Хунгджиао как но-
вых представителей семейства Filoviridae.

3. Определено положение новых филовиру-
сов на филогенетическом древе семейства Filo-
viridae.

4. Вновь выявленные филовирусы для вхо-
да в чувствительные клетки используют те же 
рецепторы (белок Неймана-Пика), что и пато-
генные для человека вирусы Эбола и Марбург, 

тем самым они определяют возможный патоге-
нетический потенциал рассматриваемых новых 
филовирусов.

5. Возможность возникновения новых 
эмерджентных филовирусных инфекций 
обуславливает необходимость дальнейше-
го углубленного изучения рукокрылых как 
естественного резервуара филовирусов в 
природе.
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