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Резюме. Официальная история открытия коронавирусов человека отсчитывается с 1965 г., когда на органной 

культуре трахеи человеческого эмбриона из назальных смывов больного острым респираторным заболевани-

ем был выделен первый коронавирус B814, к настоящему времени утерянный. Однако эта дата может являться 

только промежуточным этапом на длинном эволюционном пути этого возбудителя. Исследования палеови-

русологов показали, что коронавирусы могли появиться еще в каменном веке — в эпоху верхнего палеолита, 

и местом их происхождения называют Восточную Азию — регион, хорошо известный вирусологам как ис-

точник появления многих высокопатогенных вирусов гриппа и новых коронавирусов, таких как SARS-CoV, 

MERS-CoV и SARS-CoV-2. Это заставляет по-иному взглянуть на кажущуюся безобидность сезонных коро-

навирусов, циркулировавших до 2002 г., когда появился патогенный для человека вирус, вызывавший SARS — 

атипичную пневмонию. Сюда же укладывается и предположение о коронавирусной природе пандемии рус-

ского гриппа 1889 г. Сегодня известны 4 сезонных коронавируса и 3 новых, высокопатогенных для человека. 

2 сезонных коронавируса (229E и NL63) относят к роду Alphacoronavirus, 2 других (OC43 и HKU1) и 3 новых 

коронавируса (SARS-CoV, MERS-CoV и SARS-CoV-2) — к роду Betacoronavirus. В настоящем обзоре мы оста-

новились на «крайних точках» — сезонных коронавирусах и пандемическом SARS-CoV-2. Мы попытались 

провести аналогию между ними и выявить основные черты, их отличающие. С точки зрения эпидемиологии 

и клиники их объединяет только воздушно-капельный путь передачи, характерный для всех респираторных 

вирусов, и повсеместное распространение, на характер и интенсивность которого не оказывают существен-

ного влияния ни эпидемии, ни пандемии гриппа. Сезонные коронавирусы циркулировали даже в пандемию 

COVID-19, когда значительная часть других респираторных вирусов практически исчезла. Значительные раз-

личия между сезонными коронавирусами и SARS-CoV-2 прослеживаются в симптомах, тяжести и патогенезе 

заболеваний, которые они вызывают, а на структурном уровне между ними очень много общего. Это таксо-

номическая близость, морфология, строение, физико-химические свойства вирионов, организация генома, 

основные этапы репликации вируса и многое другое. Что же сделало SARS-CoV-2 настолько агрессивным? 

Те немногие выявленные к настоящему моменту различия в размерах вирусных частиц и вирусного генома, 

использование или нет гемагглютининэстеразы для проникновения вируса в чувствительную клетку, при-

крепление к разным клеточным рецепторам не могут объяснить существенную разницу в тяжести течения 

инфекции, которая вызывается сезонным либо пандемическим коронавирусом. Скорее всего, эти различия 

имеют в своей основе тонкие молекулярные механизмы, о которых еще только предстоит узнать.

Ключевые слова: острые респираторные инфекции, респираторные вирусы, коронавирусы человека, сезонные коронавирусы, 

пандемический SARS-CoV-2, особенности циркуляции коронавирусов.
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Abstract. The official history of the discovery of human coronaviruses dates back to 1965, when the first coronavirus B814, 

which has now been lost, was isolated on the human embryonic tracheal organ culture from the nasal swabs of a patient 

with acute respiratory disease. However, this time point can only be an intermediate stage on its long evolutionary path. 

Paleovirological studies have shown that coronaviruses could have appeared as early as in the Stone Age — in the Upper 

Paleolithic era, and East Asia is considered as their place of origin — a region that is well known to virologists as the source 

of many highly pathogenic influenza viruses and new coronaviruses, such as SARS-CoV, MERS-CoV, and SARS-CoV-2. 

This makes us take a different look at the seeming “innocence” of seasonal coronaviruses that circulated before 2002, 

when a human pathogenic virus appeared that caused SARS. This also fits well into the assumption about the coronavirus 

nature of the 1889 Russian flu pandemic. Today, four seasonal and three new, pathogenic for human coronaviruses are 

known. Two seasonal coronaviruses (229E and NL63) belong to the genus Alphacoronavirus, 2 others (OC43 and HKU1) 

and three new coronaviruses (SARS, MERS and SARS-CoV-2) belong to the genus Betacoronavirus. In this review, we 

have focused on the “extreme points” — seasonal coronaviruses and pandemic SARS-CoV-2. We attempted to draw an 

analogy between them and identify their main distinguishing features. From the viewpoint of epidemiology and clinic, 

common what they have is only the airborne transmission route, characteristic of all respiratory viruses, and the ubiqui-

tous distribution, the nature and intensity of which were not markedly affected by the influenza epidemics/pandemics. 

Seasonal coronaviruses continued to circulate even during the COVID-19 pandemic, when the majority of other respira-

tory viruses had largely disappeared. Significant differences between seasonal coronaviruses and SARS-CoV-2 can be 

traced in the symptoms, severity and pathogenesis of the diseases they cause. At the structural level, they have a lot com-

mon features including taxonomic proximity, morphology, structure, physicochemical properties of virions, genome or-

ganization, the main stages of virus replication, etc. What made SARS-CoV-2 such aggressive? The few differences in the 

size of viral particles and viral genome that have been identified to date, the use or not of hemagglutinin esterase to pen-

etrate into a sensitive cell, attachment to different cell receptors cannot underlie a prominent difference in severity of the 

infection caused by seasonal or pandemic coronavirus. Most likely, that these differences are based on delicate molecular 

mechanisms that have yet to be discovered.

Key words: acute respiratory infections, respiratory viruses, human coronaviruses, seasonal coronaviruses, pandemic SARS-CoV-2, 

features of coronaviruses circulation.

Введение

Возбудители острых респираторных вирус-

ных инфекций (ОРВИ) — это самая распростра-

ненная группа тропных к мерцательному эпи-

телию дыхательных путей вирусов, объединя-

емых путем передачи возбудителя, «входными 

воротами» инфекции и клиническими симп-

томами. Таксономически они очень далеки 

друг от друга и включают в себя вирусы гриппа 

и парагриппа, респираторно-синцитиальный 

вирус, риновирус, метапневмовирус, корона-

вирус, аденовирус и целый ряд других возбуди-

телей. В клинической практике диагноз ОРВИ 

ставится в основном по совокупности симпто-

мов и только в сравнительно редких случаях 

для выявления конкретного возбудителя ис-

пользуются методы лабораторной диагности-

ки. Различные возбудители ОРВИ вызывают 

более или менее сходную симптоматику, кото-

рая включает повышение температуры тела, го-

ловную боль, озноб, общее недомогание и пр., 

а клинически заболевание выражается в виде 

острого ринита, острого фарингита, острого 

тонзиллита, острого ларинготрахеита и остро-

го бронхита [137]. Тяжелым проявлением ОРВИ 

является бронхиолит, который возникает как 

правило у младенцев [84]. В процессе развития 

вирусное заболевание может осложняться вто-

ричной бактериальной инфекцией [4, 31].

Чаще всего ОРВИ протекают в виде лег-

кого заболевания и проходят самостоятель-

но. Однако если вирусам удается проникнуть 

в нижние дыхательные пути, ОРВИ приобре-

тают тяжелую форму, которая может привести 

к вирусной пневмонии, острому респираторно-

му дистресс-синдрому и к обострению хрони-

ческих заболеваний [36]. На фоне сопуствующей 

патологии, снижения иммунитета, а также при 

высокой вирулентности вируса и неадекватном 

лечении, ОРВИ могут осложняться синуситами, 

евстахиитами, отитами, мастоидитом, тонзил-

литами (аденоидитами), менингитами и энце-

фалитами. Например, основным клиническим 

признаком риновирусной инфекции является 

ринит. Однако зачастую заболевание может ос-

ложняться риносинуситом, ринофарингитом, 

острым средним отитом [18, 22] и даже пораже-

нием нижних дыхательных путей (бронхиолит, 

пневмония и астма) [18, 43, 96].
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История открытия респираторных виру-

сов человека берет начало с 1933 г., когда Smith 

с соавт. [118] выделил первый вирус гриппа А. 

Затем, с интервалом в несколько лет, были 

изолированы вирусы гриппа В (1940 г.) [46] 

и С (1947 г.) [125], аденовирус (1953 г.) [64, 113], 

риновирус (1956 г.) [110], респираторно-синци-

тиальный вирус (1956 г.) [25], вирус парагриппа 

(1956 г.) [26], коронавирус B814 (1965 г.) [65, 66, 

130], метапневмовирус (2001 г.) [132] и бокавирус 

(2005 г.) [12, 127] (рис. 1). В последние годы к офи-

циально признанным в качестве возбудителей 

ОРВИ вирусам добавились новые агенты: опи-

санный в 2007 г. вирус Мелака [30] и гигантский 

мимивирус, первое упоминание о котором в на-

учной литературе относится к 2003 г. [85] (рис. 1).

Группа респираторных вирусов постоянно 

пополняется новыми возбудителями. Не вы-

зывает сомнений, что целый ряд вирусов, вы-

зывающих сходные симптомы, до сих пор 

не идентифицирован.

В последнее время, в связи с распространени-

ем новых коронавирусов, значительно более па-

тогенных для человека, чем обычные сезонные 

коронавирусы, они стали объектом присталь-

ного интереса исследователей. К сожалению, 

данных о циркуляции сезонных коронавирусов 

человека в период пандемии COVID-19 немно-

го, но все говорит о том, что они не исчезали 

полностью из циркуляции во время экспансии 

SARS-CoV-2 [22, 80, 81], как это было со многи-

ми другими респираторными вирусами [27].

В настоящем обзоре мы попытались про-

вести аналогию между двумя группами респи-

раторных вирусов человека, двумя «крайними 

точками» — сезонными коронавирусами и ви-

русом SARS-CoV-2, внезапно появившимся 

в 2019 г. и мгновенно распространившимся 

по всему земному шару.

Хронология открытия и современная 
таксономия коронавирусов человека

Хронология открытия коронавирусов человека

Многие вирусы циркулируют в человеческой 

популяции на протяжении сотен и даже тысяч 

лет. Скорее всего, коронавирусы не составля-

ют исключения и существуют гораздо доль-

ше, чем нам об этом известно, но официально 

первый сезонный коронавирус человека (B814) 

был описан в 1965 г. Tyrrell и Bynoe [65, 66, 130] 

(рис. 2). К сожалению, он не сохранился до на-

ших дней [3], также был утерян и целый ряд дру-

гих сезонных коронавирусов человека [7].

Год спустя Hamre и Procknow [60] опублико-

вали результаты изоляции штамма 229E от сту-

дента с симптомами ОРВИ, а в 1967 г. McIntosh 

с соавт. [98] сообщили о выделении целой серии 

штаммов, которые они обозначили как OC1, 

OC2 и т.д. Наибольшую известность из них по-

лучил штамм OC43 [19], который, наряду с 229Е, 

до сих пор является модельным [78].

В 1968 г. первооткрыватели коронавирусов 

человека обратили внимание на сходство их 

электронных микрофотографий с солнечной 

короной в момент солнечного затмения [13], по-

сле чего название «коронавирус» прочно закре-

пилось за этим патогеном.

Рисунок 1. Хронология открытия основных 

сезонных респираторных вирусов человека 

(на основе [25, 26, 30, 40, 64, 65, 66, 85, 110, 

113, 118, 125, 130, 132])

Figure 1. Chronology of discovery of major seasonal 
human respiratory viruses (based on [25, 26, 30, 40, 64, 
65, 66, 85, 110, 113, 118, 125, 130, 132])

Рисунок 2. Хронология открытия коронавирусов 

человека

Figure 2. Timeline of discovery of human coronaviruses
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Известные в те годы коронавирусы человека 

считались настолько безопасными, что их даже 

пассировали на волонтерах [24, 130]. В 2002 г. 

ситуация кардинальным образом изменилась, 

когда новый бетакоронавирус был идентифици-

рован в Китае как возбудитель эпидемии ати-

пичной пневмонии, или тяжелого острого ре-

спираторного синдрома (SARS-CoV, Severe acute 

respiratory syndrome-related coronavirus) [139]. 

Предположительно люди заразились от проме-

жуточного хозяина — гималайских цивет [57]. 

Детальное изучение SARS-CoV показало, что 

он является природно-очаговым вирусом, а его 

природный резервуар — летучие мыши [88, 

99]. Вспышка атипичной пневмонии была до-

статочно локальной и не носила пандемиче-

ский характер, но смертность от этой инфек-

ции была достаточно высокой и приближалась 

к 10%. В 2004 г. вирус исчез также неожиданно, 

как появился и с тех пор не было зарегистриро-

вано ни одного случая заражения людей [139].

Эпидемия атипичной пандемии, вызван-

ная SARS-CoV, заставила по-новому взглянуть 

на кажущиеся безобидными коронавирусы 

и стимулировала активный исследовательский 

интерес ученых. Вскоре были обнаружены еще 

два сезонных коронавируса человека — в 2004 г. 

в Нидерландах был открыт альфакоронавирус 

NL63 [133], а через год в Гонконге от больного 

двусторонней пневмонией был выделен бетако-

ронавирус HKU1 [141].

Как было сказано выше, SARS-CoV исчез 

в 2004 г., но в 2012 г. в Саудовской Аравии заре-

гистрировали вспышку Ближневосточного ре-

спираторного синдрома (Middle East Respiratory 

Syndrome, MERS), вызванную новым бетако-

ронавирусом MERS-CoV [138]. Его природные 

очаги находятся на территории Аравийского по-

луострова, где в качестве резервуара вируса вы-

ступают рукокрылые [100, 120], которые могут 

заражать промежуточных хозяев, таких как вер-

блюды. Предположительно, именно верблюды 

стали источником этого вируса для человека.

Ближневосточный респираторный синдром 

охватил более 25 стран, в основном Ближнего 

Востока, но были зарегистрированы случаи 

и за пределами Аравийского полуострова. Ле-

тальность составляла от 36 до 44% [138]. Затем 

эпидемия пошла на спад. Хотя в настоящее 

время MERS-CoV встречается реже, он про-

должает вызывать спорадические локализо-

ванные вспышки в отдельных регионах мира, 

в первую очередь на Аравийском полуострове. 

Последний документированный случай был за-

регистрирован 10 июля 2023 г. в Объединенных 

Арабских Эмиратах (ОАЭ). Это 94-й случай 

в ОАЭ, 12 случаев закончились летально [138]. 

В глобальном масштабе общее число подтверж-

денных случаев MERS, зарегистрированных 

в ВОЗ с 2012 г., сегодня составляет 2605, вклю-

чая 936 летальных исходов, которые связывают 

с этой инфекцией.

И наконец, в конце 2019 г. в Ухане (Китай) 

были зарегистрированы первые случаи леталь-

ной пневмонии неизвестной этиологии, кото-

рую позднее связали с новым коронавирусом 

2019-nCoV, в настоящее время носящим офици-

альное название SARS-CoV-2 [52]. Это был пер-

вый коронавирус, получивший пандемическую 

классификацию (рис. 2). Ученые предполагают 

его зоонозное происхождение, но точный ис-

точник остается неизвестным [74]. Некоторые 

эксперты считают, что он передался людям 

от летучих мышей. Геном 2019-nCoV оказался 

гомологичен MERS-CoV на 50%, SARS-CoV — 

на 79%, а коронавирусу китайских подковоно-

сов BtRsCoV — на 88%. 

В хронологии открытия коронавирусов по-

прежнему много неточностей и белых пятен [86]. 

Что касается завтрашнего дня, возможно, что 

эволюция SARS-CoV-2 на этом не остановится, 

и в обозримом будущем появится очередной ко-

ронавирус (рис. 2). Можно только надеяться, что 

он окажется не столь патогенным для человека. 

История знает примеры, когда несущие смер-

тельную угрозу вирусы со временем постепен-

но становились менее опасными для человека. 

В частности — вирус гриппа А(H1N1), вызвавший 

тяжелейшую пандемию «испанки» 1918 г., но по-

степенно ставший обычным сезонным вирусом. 

Существует теория, что и сезонный коронавирус 

человека OC43 первоначально обладал высоким 

смертельным потенциалом и, возможно, вызвал 

пандемию так называемого русского (азиатского) 

гриппа 1889 г. (см. ниже раздел «Происхождение 

русского гриппа 1889 г.»). Поэтому, оценивая 

перспективы эволюционного развития SARS-

CoV-2, некоторые эксперты полагают, что он 

может стать менее смертоносным и более кон-

тагиозным. Однако это не значит, что так и бу-

дет [34]. Все вирусы непредсказуемы, и невоз-

можно предугадать, что принесет новый вариант 

SARS-CoV-2 в будущем.

Что же касается отдаленного прошлого, то 

не исключено, что официальная дата откры-

тия первого сезонного коронавируса чело-

века — 1965 год [130] — является только про-

межуточным этапом на эволюционном пути 

этого возбудителя, а история встреч человека 

с коронавирусами уходит в глубь гораздо бо-

лее ранних времен [40, 42, 119]. Так, Souilmi 

с соавт. из Австралийского центра изучения 

древней ДНК [119] приводят доказательства 

происхождения вируса-возбудителя COVID-19 

в Восточной Азии более 20–25 тыс. лет назад. 

Интересно, что данный факт ограничен одним 

восточноазиатским регионом и не был замечен 

в других частях мира.
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Современная таксономия коронавирусов 

человека

В 1971 г. Международный комитет по таксо-

номии вирусов (International Committee on Ta-

xonomy of Viruses, ICTV) признал имя Coronavirus 

в качестве названия рода [86], а в 1975 г. утвердил 

название семейства Coronaviridae [44]. В начале 

2000-х гг. потребовался пересмотр таксономичес-

кой структуры рода Coronavirus с целью повы-

шение ранга таксонов, и в 9-м издании каталога 

«Virus Taxonomy Classification and Nomenclature 

of Viruses» ICTV [71] род Coronavirus приоб-

рел статус подсемейства Coronavirinae, в кото-

рое, на основании гомологии последователь-

ностей генома, вошли четыре рода (кластера) — 

Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Gamma coronavirus 

и Deltacoronavirus. Тогда же в роде Betacoronavirus 

стали различать четыре отдельные генетические 

линии: A, B, C и D [71].

Коронавирусы делятся на 4 рода на основа-

нии 90% идентичности аминокислотных по-

следовательностей. Этот порог был предложен 

в качестве критерия разграничения видов вну-

три каждого рода и был определен на основе 

анализа парных аминокислотных расстояний 

в семи консервативных доменах репликазы [nsp3 

ADRP, nsp5 (3CLpro), nsp12 (RdRp), nsp13 (He11), 

nsp14 (ExoN), nsp15 (NendoU), nsp16 (O-MT)] [70].

В 2017–2018 гг. таксономическая структура 

Coronaviridae в очередной раз была пересмотре-

на. Был произведен пересмотр ранговой струк-

туры рода и введение нового ранга подрода [52]. 

Для этого количественно определяли вариации 

наиболее консервативных репликативных бел-

ков, закодированных в открытых рамках счи-

тывания 1a и 1b (ORF1a/1b) генома коронавиру-

сов, чтобы определить пороговые значения па-

тристических дистанций, разграничивающих 

вирусные кластеры разного ранга. При этом ут-

верждают, что пока нет единого мнения о точ-

ном таксономическом положении SARS-CoV-2 

в подроде Sarbecovirus [52].

Согласно последней классификации ICTV 

от июля 2022 г., подтвержденной в марте 

2023 г. [69], семейство Coronaviridae объединя-

ет три подсемейства — Letovirinae, Pitovirinae 

и Orthocoronavirinae. Последнее, третье подсе-

мейство в свою очередь включает четыре рода — 

Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Deltacoronavirus 

и Gammacoronavirus. Сегодня название «коро-

навирус» используется для обозначения любо-

го члена подсемейства Orthocoronavirinae. Мно-

гочисленные представители этого подсемейства 

поражают широкий круг животных, включая 

млекопитающих, птиц и земноводных; исто-

рия их открытия подробно описана в обзоре [7]. 

Что касается человека, то на сегодняшний день, 

как отмечалось выше, известно семь коронави-

русов [75]. Все они относятся к двум родам — 

Alphacoronavirus (HCoV-229E и HCoV-NL63) 

и Betacoronavirus (HCoV-OC43, HCoV-HKU1, 

SARS-CoV, MERS-CoV и SARS-CoV-2) [34, 52, 

91]. Аббревиатура «HCoV» была введена для 

обозначения коронавируса человека (human 

coronavirus, HCoV). Мы не касаемся в настоя-

щем обзоре коронавирусов SARS-CoV, MERS-

CoV, а ограничиваемся сравнением «крайних 

точек» — четырех классических сезонных коро-

навирусов с современным SARS-CoV-2. 

Все пять рассматриваемых нами корона-

вирусов относятся к реалму Riboviria, царству 

Orthornavirae, типу (филуму) Pisuviricota, клас-

су Pisoniviricetes, порядку Nidovirales и подпо-

рядку Cornidovirineae [69]. В некоторых отече-

ственных и зарубежных публикациях [6, 33, 

76, 140] подпорядок Cornidovirineae обозначают 

как Cornidovirinae. Скорее всего, это просто рас-

пространенная опечатка, поскольку окончание 

«-nae» официально обозначает не подпорядок, 

а подсемейство. 

Семейство Coronaviridae и подсемейство Ortho-

coronavirinae являются последними таксономичес-

кими единицами, включающими в себя все 

пять обсуждаемых сегодня вирусов. Различия 

между ними начинаются на уровне родов (рис. 3 

и табл. 1). Как уже отмечалось выше, два сезонных 

коронавируса (HCoV-229E и HCoV-NL63), отно-

сят к роду Alphacoronavirus, три остальных вируса, 

включая SARS-CoV-2 — к роду Betacoronavirus; 

внутри последнего выделены четыре отдельные 

генетические линии A, B, C и D [48, 71].

Известные на сегодняшний день бетакоро-

навирусы человека HCoV-OC43 и HCoV-HKU1 

относятся к линии А, а SARS-CoV-2 — к ли-

нии В. Среди публикаций последних лет име-

ются некоторые разночтения в оценке принад-

лежности двух альфакоронавирусов — HCoV-

229E и HCoV-NL63 к определенным генетиче-

ским линиям; в большей части публикаций 

последних лет не указываются их линии, де-

ление на которые относится исключитель-

но к бетакоронавирусам [48, 97]. Так, Fung 

и Liu [48] подчеркивают, что четыре линии A, B, 

C и D выделены в пределах рода Betacoronavirus; 

об альфакоронавирусах они пишут только, что 

к ним относятся сезонные вирусы HCoV-229E 

и HCoV-NL63. Однако в некоторых статьях ав-

торы указывают на принадлежность альфако-

ронавирусов HCoV-229E и HCoV-NL63 к некоей 

«линии А» [121].

В ряде современных публикаций имеются 

определенные несоответствия и в определении 

видовой принадлежности HCoV-OC43. Одни 

авторы определяют его как вид HCoV-OC43, 

входящий (наряду с другим коронавирусом че-

ловека HKU1 и вирусом гепатита мышей) в род 

Embecovirus [67], другие относят его к подроду 

Embecovirus и виду Betacoronavirus 1 [7, 48, 67], 
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а сам OC43 определяется как «прототипный 

штамм» [7] или «вирус» [52]. Если придержи-

ваться действующей классификации ICTV [69], 

то вид Betacoronavirus 1, к которому относит-

ся HCoV-OC43, входит вместе с другим бета-

коронавирусом HCoV-HKU1 в состав подрода 

Embecovirus. На самом деле в 2008 г. Комитет 

ICTV объединил HCoV-OC43, коронавиру-

сы крупного рогатого скота, свиней, лошадей 

и собак в один вид — Betacoronavirus 1, так как 

идентичность аминокислотных последователь-

ностей в ключевых доменах их репликазы 1ab 

(> 96%) значительно превышает порог разделе-

ния видов (90%) [70], поэтому в самых послед-

них редакциях международной таксономии ви-

русов, начиная с 2008 г. вирус OC43 в качестве 

таксономической единицы отсутствует.

Что касается SARS-CoV-2, в 2020 г. группа 

Комитета ICTV по изучению представителей 

семейства Coronaviridae сообщила о решении, 

основанном на данных филогении и таксоно-

мии, что этот вирус образует сестринскую кладу 

прототипных коронавирусов тяжелого остро-

го респираторного синдрома человека и лету-

чих мышей (SARS-CoV), принадлежит к виду 

SARS-related coronavirus и должен обозначатьcя 

как SARS-CoV-2 вместо старого названия 2019-

nCoV [52]. В дальнейшем в решениях Комитета 

упоминаний о сестринской кладе не было.

Происхождение русского гриппа 1889 г.

История документированных пандемий 

гриппа, подтвержденных вирусологическими 

и молекулярно-генетическими методами, на-

чинается с «испанки» [124, 129]. Однако еще 

до нее, в 1889 г., была зарегистрирована пан-

демия так называемого русского (азиатского) 

гриппа, происхождение которой до сих пор вы-

зывает споры.

В 1999 г. в бюллетене ВОЗ было опубликова-

но предположение Dowdle с соавт. [37] о том, что 

пандемия 1889 г. была вызвана вирусом грип-

па H3. Однако почти за 30 лет до этого, вско-

ре после гонконгской пандемии 1968 г., та же 

идея была высказана советскими учеными [1]. 

Предположение о близости возбудителя панде-

мии 1968 г. возбудителю пандемии 1889 г. моти-

вировали тем, что антитела к вирусам, подоб-

ным гонконгскому, были обнаружены в сыво-

ротках людей старше 70 лет. По классификации, 

которая использовалась в те годы, гонконгский 

Рисунок 3. Таксономия сезонных и пандемических коронавирусов (на основе [48, 52, 67, 69, 121])

Figure 3. Taxonomy of seasonal and pandemic coronaviruses (based on [48, 52, 67, 69, 121])
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вирус A(H3N2) — А2-Гонконг — отнесли к но-

вому тогда подтипу А2-3 (по современной клас-

сификации это вирусы с гемагглютинином Н3) 

и предположили, что возбудитель пандемии 

гриппа 1889 г. мог тоже относиться к А2-3, то 

есть нести гемагглютинин Н3. К сожалению, 

эта интересная и важная работа была опубли-

кована на русском языке и только в сборнике 

трудов НИИ гриппа МЗ СССР, поэтому доступа 

к ней у мировой вирусологической обществен-

ности не было.

Была и другая версия — возбудителем рус-

ского гриппа долгое время считался вирус 

гриппа A подтипа H2N2 [102]. А сравнительно 

недавно было установлено, что всему виной мог 

быть и вирус гриппа A подтипа H3N8 [123, 131], 

то есть опять-таки вирус с гемагглютинином 

Н3, о котором говорили еще в 1970-х гг.

Кроме гриппозного происхождения панде-

мии русского гриппа 1889 г. рассматриваются 

и другие версии. Связь с коронавирусами таких 

тяжелых острых респираторных заболеваний, 

как SARS и MERS, документально подтвержде-

на и не вызывает сомнений [35, 111, 143], но не 

исключено, что эти вселяющие беспокойство 

вспышки коронавирусных инфекций были да-

леко не первыми. Некоторые ученые находят 

определенную связь между сезонными коро-

навирусами и неизвестным патогеном, вызвав-

шим загадочную пандемию русского гриппа 

1889 г. [17, 20, 117, 135]. Так, Shaw и Gatherer [117] 

полагают, что современные сезонные корона-

вирусы очень похожи на возбудителя русско-

го гриппа 1889 г. Они считают, что пандемия 

1889 г., условно считающаяся пандемией грип-

па, была вызвана появлением человеческого 

бетакоронавируса OC43, похожего на сегод-

няшний SARS-CoV-2, но перешедшего к людям 

не от летучих мышей, а от крупного рогатого 

скота (бычий коронавирус BCoV).

С точки зрения клиницистов между нынеш-

ней пандемией COVID-19 и пандемией 1889 г. 

также имеется много общего. Так, клиническая 

картина русского гриппа была не совсем типич-

на для гриппа. Наоборот, если бы в материа-

лах тех лет название «русский грипп» заменить 

на «COVID-19», то эти отчеты напоминали бы 

то, с чем мир столкнулся в конце 2019 г., когда 

в китайском Ухане был впервые обнаружен ко-

ронавирус SARS-CoV-2. Наблюдатели русского 

гриппа отмечали более высокую частоту воз-

действия на центральную нервную систему, 

чем это было характерно для других известных 

вспышек гриппа. Некоторые больные утверж-

Таблица 1. Таксономия сезонных коронавирусов и пандемического SARS-CoV-2 (на основе [52, 67, 69])

Table 1. Taxonomy of seasonal coronaviruses and pandemic SARS-CoV-2 (based on [52, 67, 69])
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Ta
xo

n
Коронавирусы

Coronaviruses

Сезонный (эндемичный)

Seasonal (Endemic)
Пандемический 

Pandemic

229E NL63 OC43 HKU1 SARS-CoV-2

Реалм

Realm
Riboviria Riboviria Riboviria Riboviria Riboviria

Царство

Kingdom
Orthornavirae Orthornavirae Orthornavirae Orthornavirae Orthornavirae

Тип (филум)

Phylum
Pisuviricota Pisuviricota Pisuviricota Pisuviricota Pisuviricota

Класс

Class
Pisoniviricetes Pisoniviricetes Pisoniviricetes Pisoniviricetes Pisoniviricetes

Порядок

Order
Nidovirales Nidovirales Nidovirales Nidovirales Nidovirales

Подпорядок

Suborder
Cornidovirineae Cornidovirineae Cornidovirineae Cornidovirineae Cornidovirineae

Семейство

Family
Coronaviridae Coronaviridae Coronaviridae Coronaviridae Coronaviridae

Подсемейство

Subfamily
Orthocoronavirinae Orthocoronavirinae Orthocoronavirinae Orthocoronavirinae Orthocoronavirinae

Род 

Genus
Alphacoronavirus Alphacoronavirus Betacoronavirus Betacoronavirus Betacoronavirus

Подрод 

Subgenus
Duvinacovirus Setracovirus Embecovirus Embecovirus Sarbecovirus 

Вид

Species
 Human coronavirus 

229E
Human coronavirus 

NL63 Betacoronavirus 1 Human coronavirus 
HKU1

SARS–related 
coronavirus



829

2023, Т. 13, № 5 Коронавирусы

Таблица 2. Сравнительная характеристика сезонных коронавирусов и SARS-CoV-2: организация 

и репликация (на основе [9, 15, 71, 94, 106, 107, 114, 122, 128, 144])

Table 2. Comparative characteristics of seasonal coronaviruses and SARS-CoV-2: organization and replication 
(based on [9, 15, 71, 94, 106, 107, 114, 122, 128, 144])

Свойства

Properties

Возбудитель

Causative agent
Сезонный (эндемичный) 

Seasonal (Endemic)
Пандемический

Pandemic
Альфакоронавирус

Alphacoronavirus
Бетакоронавирус

Betacoronavirus
229E NL63 OC43 HKU1 SARS-CoV-2

Морфология вириона 

Virion morphology
Размеры вириона (нм)

Virion size (nm)
85–140 120–160

Тип симметрии, форма вирионов

Symmetry, shape
Икосаэдр, сферическая или плейоморфная форма

Icosahedral symmetry, spherical or pleomorphic shape
Структура вириона

Virion structure
Наличие капсида (оболочки)

Capsid (coat protein, envelop)
Есть у всех коронавирусов

All coronaviruses have
Гликопротеиновые шипы

Glycoprotein spike (S)
Есть у всех коронавирусов

All coronaviruses have
Полиосновной сайт расщепления

Polybasic cleavage site
Есть у всех коронавирусов

All coronaviruses have
РНК-зависимая-РНК-полимераза

RNA dependent RNA polymerase
Есть у всех коронавирусов

All coronaviruses have
Гемагглютининэстераза

HA esterase glycoprotein
Отсутствует

Absent
Есть

 Yes
Физико-химические свойства 

Physicochemical properties
Термостабильность 

Thermostability
Чувствительны к температуре окружающей среды

Environmentally labile to temperature (heat-sensitive)
Стабильность при высушивании

Stability to drying
Разрушаются при высушивании

Disrupted by drying
Устойчивость к детергентам, растворителям и к рН 
(кислотам)

Stability to detergents, solvents, acids

Разрушаются под воздействием детергентов, 
растворителей и кислот

Disrupted by detergents, solvents and acids
Организация генома

Genome organization
Полярность РНК

Positive/negative-strand RNA
Положительная полярность РНК

Positive-sense RNA
Размер генома (kb)

Genome size (kb)
~ 27,5 > 30 ~ 29,9–30,0

Тип молекулы РНК, форма спирали

Type of RNA molecule, helix form
Линейная одноцепочечная РНК

Linear single-stranded RNA
Сегментированный геном 

Segmented genome
Несегментированный геном 

Nonsegmented genome
Репликация вируса

Viral replication
Клеточный рецептор

Cell receptor
APN* ACE2** 9-O-Ac-Sia*** ACE2**

Гликопротеин, ответственный за прикрепление 
и проникновение

Glycoprotein responsible for binding and hostcell entry

Гликопротеиновый S-шип

Glycoprotein spike (S)

Способ проникновения в клетку

Entry into the hostcell
Эндоцитоз или слияние плазматических мембран

Endocytosis or at plasma membrane fusion
От транскрипции до сборки вирионов 

From transcription to virion assembly
В цитоплазме

Cytoplasm
Высвобождение вириона

Virion release
Экзоцитоз 

Exocytosis

Примечание. *Аминопептидаза N, **Ангиотензинпревращающий фермент 2, ***9-O-ацетилсиаловая кислота.
Note. *Aminopeptidase N, **Angiotensin converting enzyme 2, ***9-O-acetyl sialic acid.
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дали, что потеряли способность ощущать вкус 

и запах. Сообщалось о случаях стойкой устало-

сти. Такие же симптомы были отличительной 

чертой нынешней пандемии COVID-19, когда 

многие люди теряли чувство вкуса или обоня-

ния, а долгому периоду восстановления сопут-

ствовало чувство хронической усталости. 

Все это косвенно подкрепляет коронавирус-

ную теорию происхождения возбудителя панде-

мии 1889 г. Тем не менее ее реальный источник 

до сих пор остается загадкой, поскольку пока 

еще нет убедительных научных доказательств 

того, что русский грипп был вызван именно ко-

ронавирусом; имеется только умозрительный 

сравнительный анализ сообщений того време-

ни с текущей эпидемиологической ситуацией 

по COVID-19, а выводы, которые были сделаны 

на основе сероархеологических исследований, 

достаточно спекулятивны.

Строение и свойства сезонных 
коронавирусов человека и SARS-CoV-2

Коронавирусы — оболочечные вирусы с по-

ложительной несегментированной цепью РНК, 

представляют собой частицы сферической, 

иногда плейоморфной формы и икосаэдри-

ческой симметрии. По разным источникам 

размеры сезонных коронавирусов варьируют 

от 85 нм [71] до 118–140 нм [106] или несколько 

крупнее (150–160 нм) [15]. Что касается разме-

ров генома, то у SARS-CoV-2 он составляет око-

ло 30 kb [107, 121], что чуть больше размера гено-

ма сезонных вирусов (26–32 kb по данным [71]). 

Также отмечают небольшие различия в размере 

генома и между двумя родами сезонных коро-

навирусов человека. В частности, размеры гено-

ма альфакоронавирусов 229E и NL63 составля-

ют приблизительно 27,5 kb, у бетакоронавиру-

са SARS-CoV-2 — около 29,9–30,0 kb, а у OC43 

и HKU1 — более 30 kb [90] (табл. 2).

Геном коронавирусов содержит структуру 

5'-кэпа и 3'-поли-А-хвост [149] и кодирует ряд 

структурных, неструктурных (nsp) и вспомога-

тельных белков [148]. Белки nsp играют решаю-

щую роль в репликации вирусной РНК и укло-

нении от иммунитета, в то время как вспомога-

тельные белки выполняют множество функций, 

которые способствуют вирусной инфекции, вы-

живанию и передаче в клетках-хозяевах [53, 126, 

144]. Структурные белки отвечают за сборку ви-

руса и составляют зрелые вирусные частицы. 

Есть две нетранслируемые области (UTR), 

расположенные на концах генома. Длина 5'-

UTR составляет 292, 210, 286 и 205 нуклеоти-

дов в 229E, C43, NL63 и HKU1, соответствен-

но, а длина 3'-UTR составляет 462, 288, 287 

и 281 нуклеотид в 229E, OC43, NL63 и HKU1 

соответственно.

Ген репликазы HCoVs занимает две трети 

генома и состоит из двух перекрывающихся 

открытых рамок считывания (ORF) — ORF1a 

и ORF1b. ORF1a транслируется непосредствен-

но из генома РНК, продуцируя полипротеин 

pp1a; в то время как трансляция ORF1b тре-

бует запрограммированного сдвига рибосо-

мальной рамки вблизи 3'-конца ORF1a, при-

водящего к продуцированию полипротеина 

pp1ab. Аутопротеолитическое расщепление pp1a 

и pp1ab приводит к образованию 16 неструктур-

ных белков (nsp1–nsp16).

Оставшаяся треть генома кодирует в основ-

ном четыре структурных белка: шиповидный 

белок (S), оболоченный белок (Е), мембран ный 

белок (М) и нуклеокапсид (N). OC43 и HKU1 

также кодируют белок гемагглютининэ сте-

разы. Гемагглютининэстераза представляет со-

бой гликопротеин с нейраминат-О-ацетилэсте-

разной активностью и активный сайт FGDS, 

расположенный ниже ORF1a/b и выше S гена. 

Белок S отвечает за характерную коронооб-

разную форму и обеспечивает распознавание 

рецепторов и слияние с мембраной. У всех ко-

ронавирусов человека S-белок состоит из двух 

субъединиц: S1, содержащей рецептор-связы-

вающий домен (RBD) и субъединицы S2, ко-

торая обеспечивает слияние вируса с мембра-

ной клетки [68, 87]. Несмотря на структурное 

сходство, S-белки коронавирусов человека ис-

пользуют разнообразный набор рецепторов 

клетки-хозяина для входа; 229E связывается 

с аминопептидазой-N, NL63 и SARS-CoV-2 свя-

зываются с ACE2, а OC43 и HKU1 — с 9-O-Ac-

сиаловой кислотой [114] (табл. 2).

Белок Е представляет собой небольшой ги-

дрофобный интегральный мембранный бе-

лок, который играет важную роль для сборки 

вируса. Белок М связан с оболочкой. Белок N 

представляет собой неспецифический РНК-

связывающий белок, образующий рибонуклео-

капсид с вирусной геномной РНК [28, 142].

Все известные коронавирусы человека чув-

ствительны к температуре окружающей среды, 

легко разрушаются при высушивании, а также 

под воздействием детергентов, растворителей 

и кислот.

Все основные этапы репликации корона-

вирусов человека, начиная от способа про-

никновения в клетку и транскрипции до сбор-

ки и высвобождения вирионов, практически 

одинаковы.

Таким образом, все характеристики, при-

веденные в табл. 2, идентичны для сезонных 

коронавирусов и SARS-CoV-2. Возможны ми-

нимальные различия в размерах вирусных ча-

стиц и в размерах генома, которые несколько 

больше у SARS-CoV-2, чем у сезонных коро-

навирусов. Хотя все пять рассмотренных в на-
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стоящем обзоре коронавирусов экспрессируют 

гликопротеиновые шипы S, для проникнове-

ния в клетку они используют разные хозяй-

ские рецепторы [114]. В механизме вторжения 

вируса в хозяйскую клетку принимает участие 

гемагглютининэстераза, разрушающая опреде-

ленные рецепторы сиаловой кислоты [145] Она 

имеется у бетакоронавирусов, но отсутствует 

у альфакоронавирусов [90, 142, 147].

Собственно говоря, на этом установленные 

к настоящему моменту отличия на молекуляр-

ном уровне между пандемическим и сезонны-

ми коронавирусами заканчиваются.

Эпидемиология, клиника и патогенез 
сезонных коронавирусов человека 
и SARS-CoV-2

Оглядываясь далеко назад, можно полагать, 

что исторически происхождение коронавирусов 

человека так или иначе связано с рукокрылы-

ми (NL63, 229E и SARS-CoV-2) или грызунами 

(OC43 и HKU1) [32, 34, 51, 58, 91, 122]. Но если го-

ворить о современных сезонных коронавирусах 

человека, то их источник, скорее всего, не имеет 

недавнего зоонозного происхождения (табл. 3).

Таблица 3. Сравнительная характеристика сезонных коронавирусов и SARS-CoV-2: эпидемиология 

(на основе [16, 22, 23, 32, 38, 39, 41, 45, 49, 51, 58, 59, 72, 73, 89, 92, 93, 101, 104, 105, 108, 112, 115, 135])

Table 3. Comparative characteristics of seasonal coronaviruses and SARS-CoV-2: epidemiology (based on [16, 22, 
23, 32, 38, 39, 41, 45, 49, 51, 58, 59, 72, 73, 89, 92, 93, 101, 104, 105, 108, 112, 115, 135])

Свойства

Properties

Возбудитель

Causative agent

Сезонный (эндемичный) 

Seasonal (Endemic)
Пандемический

Pandemic

229E, NL63, OC43, HKU1 SARS-CoV-2

Происхождение 

Origin 

Скорее всего не связано с недавними 
зоонозными событиями

Likely not arisen from a recent zoonotic event

Предполагается зоонозное 
происхождение

Likely zoonotic origin

Передача 
(трансмссивность)

Transmission

Аэрозольным путем или прямым контактом при чихании или кашле 
от инфицированного человека

Through the spread of droplets or direct contact by sneezing or coughing from an infected individual

Глобальность 
распространения

World distribution

По всему миру

Worldwide

Сезонность (циркуляция)

Seasonality (circulation 
pattern)

Как правило, в холодное время года, 
но возможно круглый год

Cold seasons, but is possible year-round

Пока нет убедительных доказательств. 
Возможно, в холодное время года

No conclusive evidence yet. Possibly cold 
seasons

Уровень трансмиссивности

Level of transmissibility
Умеренный

Moderate 
Высокий 

High

Заболеваемость/
смертность в мире (тыс. 
чел.)

Annually infected/Annual 
death.Hospitalization rate 
(thds, global)

Глобальные данные отсутствуют. 
Постоянный надзор не ведется

No global data available. No ongoing 
surveillance

~ 676 609 955/~ 6 881 955 
Постоянный сбор информации прекращен 

в 2023 г.

Collecting data has been stopped in 2023

Распространенность 
и частота случаев 
заболевания

Prevalence and incidence 
of the disease

Локальные вспышки

Local outbreaks
Пандемический характер

Pandemic

Циркуляция вируса 
в период эпидемического 
сезона по гриппу

Circulation during 
an influenza epidemic season

Не меняется

Does not change
Превалирует  

Prevails

Циркуляция вируса 
в период пандемии 
COVID-19

Circulation during 
the COVID-19 pandemic

Не меняется

Does not change
Превалирует  

Prevails
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Если не вдаваться в детали поведения каж-

дого из четырех циркулирующих сезонных ко-

ронавирусов, то их эпидемиологическая харак-

теристика в сравнении с новым коронавирусом 

SARS-CoV-2 проявляется особенно четко (табл. 3). 

Фактически, есть только два основных момента, 

одинаковых для всех пяти рассматриваемых се-

годня коронавирусов человека — это (1) путь пере-

дачи, характерный для всех респираторных виру-

сов (аэрозольный путь или прямой контакт с ин-

фицированным человеком при чихании или каш-

ле) и (2) повсеместная экспансия по всему миру.

Сезонные коронавирусы распространены 

очень широко и циркулируют повсеместно, вы-

зывая локальные вспышки ОРВИ. 90–100% 

взрослого населения когда-то встречались с каж-

дым из четырех эндемичных коронавирусов [54]. 

Их частота выявления приблизительно одинако-

ва во всех странах, которые публикуют материа-

лы своих эпидемиологических наблюдений [8, 

47, 62, 63, 77, 134]. Интересно, что подавляющая 

часть исследований проводилась на детском кон-

тингенте, в то время как по данным [8, 77] сред-

ний возраст лиц, заразившихся сезонными коро-

навирусами, составляет 22–24 года. Что касается 

SARS-CoV-2, то, будучи пандемическим виру-

сом, его глобальное распространение является 

одним из его основных свойств.

Сезонные коронавирусы циркулируют еже-

годно, их активность в северных широтах по-

вышается в зимне-весенний период, тогда как 

в странах Азии и Ближнего Востока отмечен 

сдвиг активности на весенне-летнее время 

года [29, 47]. В Китае эти вирусы циркулируют 

круглый год [89]. Сведений об эпидемиологии 

COVID-19 все еще недостаточно, чтобы одно-

значно судить о сезонности этой инфекции. 

Предполагается, что без серьезных усилий 

со стороны органов здравоохранения SARS-

CoV-2 продолжит распространяться летом, что, 

собственно, и наблюдается во многих странах 

мира, включая Россию. Тем не менее ожидают, 

что по мере формирования у населения коллек-

тивного иммунитета вирус станет более склон-

ным к сезонным колебаниям [14, 16].

Постоянный эпидемиологический надзор 

за заболеваемостью и смертностью в мире 

от ОРВИ, включая и сезонную коронавирусную 

инфекцию, не ведется. Долгосрочные иссле-

дования циркуляции коронавирусов человека 

также не проводятся. Что касается COVID-19, 

известно, что этой новой коронавирусной ин-

фекцией на сегодняшний день переболело 

676 609 955 человек при 6 881 955 скончавших-

ся (данные Ресурсного центра Университета 

им. Джонса Хопкинса на 10 марта 2023 г.; после 

этого этот центр, так же, как и Центр по кон-

тролю за заболеваемостью в США, прекратил 

собирать информацию по COVID-19) [73].

Различия между сезонными коронавирусами 

и пандемическим SARS-CoV-2 четко прослежи-

ваются в клинических проявлениях и тяжести 

заболеваний, которые они вызывают (табл. 4). 

Клиническая картина классического 

COVID-19 значительно тяжелее, чем симпто-

мы сезонной ОРВИ, вызванной эндемичными 

коронавирусами 229E, NL63, HKU1 и OC43. 

Инкубационный период у COVID-19 по раз-

ным данным колеблется от 4–7 дней [121] 

до 14 дней [55] при более коротком инкубацион-

ном периоде (от 2-х до 4–5 дней) у сезонных ко-

ронавирусов [90, 103]. Сезонные коронавирусы 

преимущественно связаны с легкой инфекцией 

верхних дыхательных путей [56], хотя, помимо 

симптомов простуды и гастроэнтерита, энде-

мичные респираторные коронавирусы человека 

могут вызывать простые и осложненные ин-

фекции нижних дыхательных путей, средний 

отит, обострения астмы и некоторые системные 

осложнения [31, 50]. Тем не менее тяжесть этих 

осложнений не идет в сравнение с тяжестью те-

чения COVID-19 и его осложнениями, зачастую 

очень длительными или отсроченными. 

Особенности циркуляции сезонных 
коронавирусов человека до и во время 
пандемии COVID-19

В самом начале пандемии COVID-19 пред-

полагались два основных сценария ее развития: 

(1) SARS-CoV-2 будет циркулировать парал-

лельно с другими респираторными вирусами 

или (2) конкурентно вытеснит их из циркуля-

ции [2, 79]. На тот момент казалось, что других 

вариантов нет. Однако пандемия пошла по тре-

тьему, смешанному сценарию — значительная 

часть респираторных вирусов была действи-

тельно вытеснена из своей среды обитания [27], 

но несколько возбудителей, таких как рино-

вирусы, респираторно-синцитиальный ви-

рус и сезонные коронавирусы, в той или иной 

степени продолжали циркулировать наряду 

с новым коронавирусом SARS-CoV-2 [80, 81]. 

Наиболее ярко это проявилось в ситуации с ри-

новирусами [22]; однако и респираторно-син-

цитиальный вирус, и сезонные коронавирусы, 

хотя и несколько снизили свою активность, тем 

не менее провоцировали весомое число случаев 

ОРВИ [22].

Сезонные коронавирусы обнаруживались 

и обнаруживаются ежегодно; к 2020 г. они име-

ли экспоненциальную динамику роста и осен-

не-весеннюю тенденцию с пиком заболеваемо-

сти в январе-феврале [5, 8]. Средняя продолжи-

тельность сезона циркуляции до 2020 г. состав-

ляла 88 дней. Сезон 2020–2021 гг. был длиннее 

среднего и составлял 119 дней. Преобладающий 
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Таблица 4. Сравнительная характеристика сезонных коронавирусов и SARS-CoV-2: клиника 

и патогенез (на основе [31, 50, 55, 56, 121])

Table 4. Comparative characteristics of seasonal coronaviruses and SARS-CoV-2: clinical manifestations and 
pathogenesis (based on [31, 50, 55, 56, 121])

Свойства

Properties

Возбудитель

Causative agent

Сезонный (эндемичный) 

Seasonal (Endemic)
Пандемический

Pandemic

229E, NL63, OC43, HKU1 SARS-CoV-2

Заболевание

Disease
ОРВИ

Common cold
Ковид

COVID-19

«Входные ворота» инфекции

“Entrance gate” of infection
Верхние дыхательные пути

Upper respiratory tract

Инфекция верхних 
дыхательных путей

Upper respiratory tract 
infection

Как правило

Common

Инфекция нижних 
дыхательных путей

Lower respiratory tract 
infection

Иногда

Sometimes
Как правило

Common

Репликация вируса при 
повышенных температурах

Virus replication at high 
temperature

Иногда

Sometimes
Как правило

Common

Инкубационный период (дни)

Incubation period (days)
1–3 2–14

Симптомы 
Symptoms

Плавное начало

Smooth (gradual) onset
Внезапное или плавное начало

Sudden (abrupt) or smooth onset

Насморк, выделения 
из носа, заложенность носа, 
чихание

Running nose (rhinorrhea), 
nasal discharge, nasal 
congestion, sneezing

Как правило

Common

Потеря обоняния и вкуса, 
головная боль

Loss of smell and taste, 
headache

Редко 

Rare
Как правило

Common

Одышка

Shortness of breath
Слабо выражена

Mild
Как правило

Common

Боль в горле

Sore throat
Очень часто

Very common
Иногда

Sometimes

Кашель 

Cough
Часто (от легкого до умеренного)

Common (mild to moderate)
Часто сухой кашель (до тяжелого)

Common (dry cough, can be severe)

Боль в мышцах

Muscle pain (body aches)
Иногда (незначительная)

Sometimes (slight)
Очень часто и тяжело

Very common (often severe)

Озноб или лихорадка

Chilliness and fever
Редко у взрослых, чаще у детей

Rare in adults, possible in children
Очень часто, возможен озноб 

Very common, may have chills

Недомогание, усталость, 
слабость

Malaise, fatigue, weakness

Иногда

Sometimes
Очень часто, может длиться неделями

Very common (can last for weeks)

Потеря аппетита, диарея 

Loss of appetite, diarrhea
Редко/иногда

Rare/Sometimes
Иногда

Sometimes
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тип коронавируса человека менялся от сезона 

к сезону, но не менее одного альфакоронави-

руса и одного бетакоронавируса циркулирует 

каждый сезон или раз в два года [61, 89, 116].

В умеренном климате сезонные коронавиру-

сы человека циркулируют в течение всей зимы, 

что может быть связано с низкой температурой 

окружающей среды [11, 62, 104]. В южном по-

лушарии сезонность более разнообразна и ме-

нее предсказуема [82, 83]. Считается, что более 

низкие температуры улучшают стабильность 

оболочечных вирусов [109], приводят к высыха-

нию дыхательных путей и могут повышать вос-

приимчивость хозяина к инфекции. Несмотря 

на это, сезонные коронавирусы человека реги-

стрируются и летом [21].

В исследовании, проведенном в США, на-

чало эпидемического сезона 2020–2021 гг. было 

отсрочено на 11 недель по сравнению с допанде-

мическими сезонами. Сообщается, что из четы-

рех сезонных коронавирусов человека наиболее 

распространенным является OC43 [104]. В то же 

время в Московском регионе сезонные подъемы 

бетакоронавирусов не были сильно выражены 

по сравнению с альфакоронавирусами [8].

Многое в отношении эпидемиологии се-

зонных коронавирусов до сих пор неясно. Пока 

точно известно одно — ни эпидемии гриппа, 

ни пандемии гриппа или COVID-19 не оказы-

вали существенного влияния на характер и ин-

тенсивность циркуляции сезонных коронави-

русов человека (табл. 3).

Заключение

Хотя коронавирусы человека были впервые 

выявлены в середине XX века, они, вероятно, 

циркулировали в человеческой популяции в те-

чение тысяч лет. Многие из них относительно 

безвредны и вызывают респираторные симпто-

мы легкой и средней степени тяжести [42]. Однако 

некоторые коронавирусы, такие как SARS-CoV, 

MERS-CoV и SARS-CoV-2, приводят к более се-

рьезным, иногда даже смертельным инфекциям.

Между «крайними точками», которые сегодня 

были рассмотрены в настоящем обзоре — клас-

сическими сезонными коронавирусами и SARS-

CoV-2 — очень много общего. Это таксономиче-

ская близость, морфология, структура и физи-

ко-химические свойства вириона, организация 

генома, основные этапы репликации вируса, 

путь передачи, входные ворота инфекции и мно-

гое другое. Что же сделало SARS-CoV-2 настоль-

ко агрессивным, что он приобрел статус панде-

мического вируса? Что вообще делает любой ми-

кроорганизм высокопатогенным? Островки па-

тогенности у стрептококков, кливедж-сайт у Н5 

вируса птичьего гриппа, «испанка»… Что такого 

необычного есть у SARS-CoV-2, чего нет у клас-

сических сезонных коронавирусов? Известно, 

что пандемический потенциал вируса зиждет-

ся на «трех китах». Это (1) антигенная новизна, 

(2) вирулентность для хозяина, следствием кото-

рой является высокая смертность. И, наконец, 

(3) высокая контагиозность, то есть способность 

к бесконтрольному распространению среди чув-

ствительной популяции [95]. Всеми этими свой-

ствами обладал уханьский вариант нового ко-

ронавируса. Как изменился SARS-CoV-2 спустя 

почти четыре года от начала пандемии, посте-

пенно переходя в сезонную, менее вирулентную 

форму? Вопросов больше, чем ответов.

Те немногие выявленные к настоящему мо-

менту различия в размерах вирусных частиц 

и вирусного генома, использование или нет ге-

магглютининэстеразы для проникновения ви-

руса в чувствительную клетку, прикрепление 

к разным клеточным рецепторам не могут объ-

яснить существенную разницу в тяжести тече-

ния инфекции, которая вызывается сезонным 

либо пандемическим коронавирусом. 

Конечно же, четко определяемые различия 

в клинических симптомах и патогенезе инфек-

ции, вызванной сезонным коронавирусом или 

SARS-CoV-2, имеют под собой в основе тонкие 

молекулярные механизмы, которые нам еще 

только предстоит узнать. Известны примеры, 

когда всего 1–2 мутации кардинальным образом 

меняют свойства вируса. Например, в линейке А/

Калифорния/07/2009 (H1N1pdm09) — подобных 

вирусов гриппа резко выделяется один штамм, А/

Южная Африка/3626/2013, который, обладая дву-

мя уникальными заменами в генах, кодирующих 

полимеразный комплекс, проявляет патоген-

ность для мышей, на несколько порядков пре-

вышающую таковую у других многочисленных 

представителей этой группы вирусов [10].

Пока еще «белых пятен» слишком много, 

чтобы делать какие-то однозначные выводы 

по этому поводу.
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