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COVID-19 КАК ЗООНОЗНАЯ ИНФЕКЦИЯ
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ФКУЗ Ставропольский противочумный институт Роспотребнадзора, г. Ставрополь, Россия

Резюме. В статье рассматриваются вопросы соответствия новой коронавирусной инфекции COVID-19 зооно-

зам на основании данных о вероятном происхождении вируса SARS-CoV-2, возможном формировании его ре-

зервуара в организме животных (летучих мышей) и восприимчивости к нему человека. Сегодня преобладает 

точка зрения, что вспышка COVID-19 возникла в результате преодоления коронавирусом SARS-CoV-2 меж-

видового барьера, приобретения способности инфицировать человека и распространяться в этой популяции. 

Сравнительный филогенетический анализ на молекулярном уровне показал, что SARS-CoV-2 генетически 

наиболее близок к коронавирусам летучих мышей, в частности к штаммам RmYN02 и RaTG13, изолирован-

ным от подковообразной летучей мыши — вида, считающегося основным хозяином коронавирусов SARS-CoV 

и MERS-CoV. Выявлена способность коронавируса SARS-CoV-2 инфицировать различные виды диких живот-

ных. SARS-CoV-2 был обнаружен у норок на фермах в странах Западной Европы и США, смертность состави-

ла от 1,2 до 2,4%. При инфицировании коронавирусом SARS-CoV-2 макак-резусов у них имела место продук-

тивная инфекция, была обнаружена виремия. Установлено, что кошки являются восприимчивыми хозяевами 

человеческого вируса SARS-CoV-2. Вероятное объяснение этому кроется в высокой степени сходства между 

человеческими и кошачьими формами рецептора ACE2. Также показано, что собаки могут заразиться, но не 

передают вирус другим животным. На сегодняшний день Всемирная организация по охране здоровья живот-

ных за весь период пандемии не располагает сведениями о случаях заражения человека от домашних питом-

цев. Таким образом, нет доказательств того, что животные играют роль в распространении SARS-CoV-2 среди 

людей в текущий период пандемии. Вспышки среди людей вызваны передачей вируса от человека к человеку, 

и, исходя из информации, доступной на сегодняшний день, риск распространения COVID-19 от животных 

считается низким. Необходимы дополнительные исследования, чтобы понять, как может COVID-19 затронуть 

животных самых разных видов и насколько велики риски передачи инфекции от них людям.
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COVID-19 AS A ZOONOTIC INFECTION

Kulichenko A.N., Maletskaya O.V., Sarkisyan N.S., Volynkina A.S.
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Abstract. Here we discuss the issues for attributing the new coronavirus infection COVID-19 to zoonoses based on the 

data on probable origin of the SARS-CoV-2 virus, the possible formation of its reservoir in animals (bats) as well as human 

susceptibility. Today, the dominant point of view is that the outbreak of COVID-19 arose as a result of the SARS-CoV-2 

coronavirus overcoming the interspecies barrier, acquiring ability to infect and spread in human population. Comparative 

phylogenetic analysis at the molecular level showed that SARS-CoV-2 is genetically closest to bat coronaviruses, particular-

ly to the RmYN02 and RaTG13 strains isolated from the horseshoe bat, a species considered to be the main host of SARS-

CoV and MERS-CoV coronaviruses. The ability of the SARS-CoV-2 coronavirus to infect various wild animal has been 
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revealed. SARS-CoV-2 has been found in minks on farms in the Netherlands with mortality rates ranging from 1.2 to 2.4%. 

While infecting rhesus monkeys with the SARS-CoV-2, it resulted in productive infection and detected viremia. Cats have 

been found to be susceptible hosts for the human SARS-CoV-2 virus. A likely explanation for this lies in the high similar-

ity between the human and feline counterpart of the ACE2 receptor. It has been shown that dogs can become infected but 

transmit no virus to other animals. To date, over the entire period of the pandemic the World Organization for Animal 

Health provides no information about cases of human infection transmitted from pets. Thus, there is no evidence that ani-

mals play a role in the spread of SARS-CoV-2 among people during the current period of the pandemic. Human outbreaks 

are caused by human-to-human virus transmission, and based on the currently available information, the risk of spreading 

COVID-19 from animals is considered low. More research is needed to understand how COVID-19 can affect animals 

of a wide variety of species and how big might be the risks of infection transmission from them to humans.

Key words: COVID-19, SARS-CoV-2, zoonosis, coronaviruses, bats, wild and domestic animals.

Восприимчивость организма к инфекциям 

определяется как его способность реагировать 

на патогенный микроорганизм возникнове-

нием болезни или носительства возбудителя 

инфекции. Выделяют две группы факторов, 

обеспечивающих невосприимчивость индиви-

дуума к возбудителям инфекции: факторы не-

специфической (врожденной) резистентности 

и специфический (приобретенный) иммуни-

тет. Механизмы естественной резистентности 

и адаптивного иммунитета определяет чув-

ствительность организма к конкретному пато-

гену, в том числе и в плане возможного преодо-

ления им межвидового барьера.

В отечественной литературе для обозначения 

болезней животных, к которым восприимчив 

человек, используют понятие «зоонозы» («зоо-

антропонозы»). Инфекции, обозначаемые этим 

термином, эволюционно сформировались в ре-

зультате адаптации их возбудителей к обитанию 

не только в организмах животных, но и чело-

века. Термин «зооантропонозы», по мнению 

Б.Л. Черкасского [5], теоретически более точно 

выражает сущность болезней, которыми чело-

век заражается от животных. Однако термин 

«зоонозы», обозначающий группу инфекци-

онных (паразитарных) болезней, резервуаром 

возбудителей которых являются животные, 

но к которым восприимчив человек, полу-

чил сегодня широкое распространение в мире 

и официально принят Всемирной организацией 

здравоохранения (ВОЗ) и Продовольственной 

и сельскохозяйственной организацией ООН 

(Food and Agriculture Organization, FAO).

К зоонозам относят большинство инфекци-

онных болезней, ставших в последние десяти-

летия причинами чрезвычайных эпидемичес-

ких ситуаций (болезнь Эбола, лихорадка Зика 

и др.). По оценкам ВОЗ, более 75% новых забо-

леваний, обнаруженных за последнее десятиле-

тие, имеют зоонозное происхождение [4].

Глобальное распространение возбудителя 

COVID-19 — SARS-CoV-2 — обусловило необ-

ходимость всеобъемлющего изучения его при-

роды. Коронавирусы широко известны как воз-

будители инфекционных болезней животных 

и птиц. Способность их инфицировать новых 

хозяев привела к переходу коронавирусов с ди-

ких млекопитающих на человека и возникнове-

нию вспышек SARS и MERS. Сегодня преобла-

дает точка зрения, что вспышка COVID-19 воз-

никла в результате преодоления коронавирусом 

SARS-CoV-2 видового барьера, приобретения 

способности инфицировать человека и распро-

страняться в человеческой популяции.

Предположительно, изначально источником 

коронавируса SARS-CoV-2 являлось дикое жи-

вотное, от которого произошло инфицирова-

ние человека [18, 20, 32]. Первые больные были 

выявлены в г. Ухань (провинция Хубэй, Китай) 

и, как считается, имели общее место зараже-

ния — оптовый рынок южно-китайских море-

продуктов, где для употребления в пищу пред-

лагают продукты из различных диких и до-

машних животных, в том числе не прошедших 

термическую обработку: птиц, летучих мышей, 

змей, ящеров, черепах, ежей, барсуков [15, 18, 21, 

27, 28, 46, 47]. В дальнейшем новый коронавирус 

распространялся путем передачи его от челове-

ка к человеку. Использование вирусом SARS-

CoV-2 в качестве биологических хозяев и есте-

ственных резервуаров различных видов живот-

ных, а также восприимчивость к нему человека 

позволяет отнести COVID-19 к зоонозам.

Новый коронавирус SARS-CoV-2 (2019-nCoV) 

относится к отряду Nidovirales, семейству Coro-

naviridae, подсемейству Orthocoronavirinae, к роду 

Betacoronavirus, к которому также принадле-

жат коронавирусы SARS-CoV и MERS-CoV. 

Коронавирусы SARS-CoV-2 и SARS-CoV от-

носятся к подроду Sarbecovirus, включающему 

ряд коронавирусов, обнаруженных у летучих 

мышей, в том числе у подковообразных летучих 

мышей (род Rhinolophus).

Коронавирус SARS-CoV-2 на нуклеотидном 

уровне на 88–89% имеет сходство с двумя коро-

навирусами летучих мышей (bat-SL-CoVZC45 

и bat-SL-CoVZXC21), на 50–51,8% — с корона-

вирусом MERS-CoV и на 79% идентичен вирусу 

SARS-CoV [9, 13, 16, 17, 29].

Сравнительный филогенетический анализ 

показал, что SARS-CoV-2 генетически более бли-
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зок к коронавирусам летучих мышей, в частности 

к штаммам Bat CoV RmYN02 и Bat CoV RaTG13 

(96% сходства), изолированным от подково-

образной летучей мыши — вида летучих мышей, 

считающегося основным хозяином коронави-

русов SARS-CoV и MERS-CoV [29, 30, 36, 37]. 

Большинство коронавирусов подрода Sarbecovirus 

выделены от летучих мышей рода Rhinolophus.

Появление новых коронавирусов и широ-

кий круг их хозяев, вероятно, связаны с более 

высокой частотой генетических рекомбинаций 

и мутаций в области RBD гена S, а также высо-

кой частотой ошибок при репликации вируса 

по сравнению с другими РНК-содержащими 

вирусами [10, 35, 42].

Вероятные носители нового 
коронавируса SARS-CoV-2

Летучие мыши — идеальный резервуар для 

коронавирусов, поскольку вирусы постоянно 

циркулируют в их популяции, не вызывая симп-

томов инфекционного заболевания. Обитая 

в лесах, они передают вирус различным хозяе-

вам, с которыми контактируют [14]. В Китае их 

продают не только для пищевых целей на рын-

ках живых животных, но и для использования 

в традиционной китайской медицине. Летучие 

мыши изначально были резервуаром для SARS-

CoV [24] и SARSr-CoV [16, 45], поэтому, вероят-

но, они стали резервуаром и SARS-CoV-2 [11, 38, 

43, 49, 50].

Предполагается участие других промежу-

точных хозяев – панголинов, которые обе-

спечивают передачу SARS-CoV-2 человеку [8]. 

Анализ последовательностей генома показал, 

что коронавирусы панголинов принадлежат 

к двум филогенетическим линиям, и одна ли-

ния имеет 97,4% аминокислотной идентично-

сти с рецептор-связывающим доменом (RBD) 

S-белка коронавируса с аналогичным участком 

белка SARS-CoV-2 [8]. Не исключено также, 

что в качестве промежуточного хозяина ново-

го коронавируса могут выступать другие виды 

диких животных, кроме панголинов и летучих 

мышей.

Способность коронавируса 
SARS-CoV-2 инфицировать 
различные виды диких животных

Коронавирусы имеют широкий спектр жи-

вотных-хозяев, целый ряд видов животных явля-

ются носителями этих патогенов, и лишь у неко-

торых из них выявляется тяжелая инфекция [7].

Известно, что коронавирусы (CoV) способ-

ны заражать человека, а также домашних и ди-

ких животных, в большинстве случаев инфек-

ция имеет субклиническое течение [20, 25, 39]. 

Болезнь может проявляться различными симп-

томами, характерными для энтерита или пора-

жений верхних дыхательных путей [12].

Коронавирусы SARS-CoV и SARS-CoV-2 

(2019-nCoV) используют белок ACE2 в каче-

стве рецептора проникновения в клетку [50]. 

Из-за мутации в области RBD гена S патоген-

ность и трансмиссивность коронавирусов мо-

гут изменяться и усиливаться, диапазон хозяев 

может расширяться [10].

SARS-CoV-2 был обнаружен у норок на фер-

мах в Дании, Италии, Нидерландах, Испании, 

Швеции и США [33]. В Дании, по состоя-

нию на 8 ноября 2020 г., вирус был обнаружен 

на 229 (20%) из 1140 норковых ферм в стра-

не. Смертность составила от 1,2 до 2,4% (в ос-

новном — беременные самки), у большинства 

вскрытых норок была выявлена интерстици-

альная пневмония [34]. Вариант коронавируса, 

у которого выявлены 4 аминокислотные заме-

ны в белке S, встречался только у норок и работ-

ников норковых ферм [22, 23]. Пока нет научно 

обоснованных данных о передаче вируса от но-

рок человеку или наоборот.

При инфицировании коронавирусом SARS-

CoV-2 макак-резусов обнаружена продуктив-

ная инфекция, при этом наибольшее количе-

ство вируса SARS-CoV-2 выявляли в мазках 

из зева/носа [31]. Филогенетический анализ 

показал, что мембранный белок ACE2 (рецеп-

тор для проникновения в клетку коронавируса 

SARS-CoV-2) у макак (Macaca mulatta) и шим-

панзе (Pan troglodytes) наиболее близки к че-

ловеческому ACE2 (94,9–99% нуклеотидной 

идентичнос ти) [41].

Результаты исследований [44] указывают 

на наличие зоонозной основы COVID-19 вслед-

ствие циркуляции вируса между различными 

видами позвоночных и людьми (рис.).

Особый интерес вызывает вопрос о возмож-

ности заражения людей от домашних питом-

цев — кошек и собак. Сейчас становится ясно, 

что кошки являются восприимчивыми хозяева-

ми человеческого вируса SARS-CoV-2. Вероятное 

объяснение этому кроется в высокой степени 

сходства между человеческими и кошачьими 

формами рецептора ACE2. Филогенетический 

анализ показал, что белок ACE2 домашней кош-

ки (Felis catus) близок к человеческому белку ACE2 

с общей идентичностью нуклеотидной последо-

вательности 85,2% [41].

Целый ряд публикаций подтверждает воз-

можность заражения кошек в лабораторных ус-

ловиях и передачи возбудителя инфекции сре-

ди сородичей [1, 33].

Подтверждено, что собаки могут заразиться, 

но не могут передавать вирус другим собакам. 

При исследовании 4000 образцов биоматериала 
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от собак, кошек и лошадей из мест, где проис-

ходила передача SARS-CoV-2 у людей, не было 

выявлено маркеров вируса, что позволяет пред-

положить низкую вероятность передачи вируса 

от людей животным [19]. К выводу, что собаки 

и кошки не играют никакой роли в распростра-

нении коронавируса SARS-CoV-2, пришли так-

же эксперты из Института Фридриха Леффлера 

(Грайфсвальд). Было высказано предположение, 

что, даже если домашние питомцы оказались 

инфицированы, это не означает, что вирус может 

размножаться в организме животного и выво-

диться наружу через слюну или экскременты [3].

Всемирная организация по охране здоровья 

животных за весь период пандемии не распола-

гает сведениями о случаях заражения человека 

от домашних питомцев [2].

Заключение

Естественным резервуаром и источником 

нового коронавируса SARS-CoV-2 предположи-

тельно являются летучие мыши, а инфициро-

вание людей произошло, возможно, через про-

межуточного хозяина [26]. В качестве проме-

жуточных хозяев могут выступать панголины, 

хорьки, змеи [6, 12, 40, 48, 49].

Если первоначально SARS-CoV-2 передался 

от животных человеку, то затем основным спо-

собом передачи COVID-19 среди людей стала 

передача вируса от человека к человеку [18, 20, 

32]. Ранее переход коронавирусов с диких мле-

копитающих на человека привел к возникно-

вению вспышек SARS и MERS, но они не по-

лучили столь масштабного распространения, 

поскольку отсутствовала возможность воздуш-

но-капельного пути передачи их возбудителей 

(аэрогенный механизм).

В текущий период пандемии нет доказательств 

того, что животные играют роль в распростране-

нии SARS-CoV-2 среди людей. Вспышки болезни 

вызваны передачей вируса от человека к челове-

ку, и в соответствии с доступной на сегодняш-

ний день информацией риск распространения 

COVID-19 с участием животных считается низ-

ким. Необходимы дополнительные исследова-

ния, чтобы понять, как SARS-CoV-2 может по-

ражать животных разных видов, а также чтобы 

Рисунок. Зоонозные связи SARS-CoV-2 [44]

Figure. Zoonotic links for SARS-CoV-2 [44]
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определить возможность формирования новых 

резервуаров вируса и оценить, насколько велики 

риски передачи возбудителя инфекции от раз-

личных животных людям.

Сегодня нет доказательств того, что домаш-

ние животные (кошки, собаки) легко заража-

ются SARS-CoV-2 в естественных условиях, 

хотя предположительно в редких случаях они 

могут инфицироваться от людей, но не переда-

ют (практически не передают) вирус людям.

Антропогенный потенциал установлен у не-

скольких возбудителей зоонозных коронави-

русных инфекций, таких как SARS, MERS, а те-

перь и COVID-19. Возникновение новых подоб-

ных инфекций неизбежно в будущем. Вспышка 

COVID-19 — еще один важный пример, доказы-

вающий существование тесного и прямого вза-

имодействия людей и животных, что потенци-

ально может привести к возникновению опас-

ных пандемий зоонозного характера.
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