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РЕЗЮМЕ
Введение. Новосибирская область относится к числу энзоотичных по бешенству субъектов Российской Федерации Сибирского федерального округа, 
лидируя по числу регистрируемых случаев среди других субъектов округа. В то же время изученность генетических особенностей полевых изолятов 
вируса бешенства низкая. 
Цель исследования. Оценить связи эпизоотий бешенства на энзоотичной территории Новосибирской области с  соседними регионами на основе 
анализа генетического разнообразия вариантов вируса бешенства и их пространственного распределения.
Материалы и методы. Секвенирование двух перекрывающихся фрагментов генома, содержащих полноразмерный ген нуклеопротеина N вируса бешенства, 
с  последующей очисткой и нуклеотидным секвенированием по Сэнгеру осуществляли согласно ранее опубликованному протоколу. При выполнении 
филогенетического анализа использовали байесовский подход с применением пакета программ Bayesian Evolutionary Analysis Sampling Trees (BEAST X).
Результаты. Количество зарегистрированных заболеваний животных бешенством после 2012  г. заметно снизилось и не превышало 60  случаев 
в  год. Все изученные изоляты относятся к генетической группе  С. Изоляты классифицируются на два генетических кластера  – C2c (35  изолятов) 
и C2b (18 изолятов). Один из изолятов вируса бешенства выделен в культуре клеток нейробластомы мыши. Представители всех кластеров группы С, 
выявленных в Новосибирской области, раньше обнаруживались также в Казахстане. Наиболее устойчивые связи прослеживаются с  Восточно-
Казахстанской (кластеры С2с, С1b) и Северо-Казахстанской (кластеры C2c, C2b) областями. Результаты филогенетического анализа согласуются 
с  ранними описаниями «лисьего» бешенства и с  результатами эпизоотологического мониторинга на сопредельных территориях Западной Сибири 
и Казахстана в современный период.
Заключение. В настоящее время на территории Новосибирской области персистируют варианты вируса бешенства кластеров C2b и C2c, имеющих 
независимое друг от друга происхождение. 
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ABSTRACT
Introduction. The Novosibirsk Oblast is classified as a rabies-endemic region within the Siberian Federal District of the Russian Federation, ranking first in the 
number of reported cases among all constituent territories of the district. However, there is a notable lack of research on the genetic properties of the rabies virus 
field isolates. 
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Objective. This study seeks to assess how rabies outbreaks in the rabies endemic Novosibirsk Oblast are connected with those in the neighbouring regions, by 
analyzing genetic diversity of rabies virus variants and their spatial distribution. 
Materials and methods. Two overlapping genome fragments containing full-size nucleoprotein (N) gene of rabies virus were Sanger-sequenced following 
purification, using a previously established procedure. Phylogenetic analysis was performed using a Bayesian approach as implemented in the Bayesian 
Evolutionary Analysis Sampling Trees (BEAST Х) software package.
Results. The number of registered animal rabies cases after 2012 declined markedly and has not exceeded 60 cases per year. All the studied isolates belong to 
genetic group C. The isolates are classified into two genetic clusters – C2c (35 isolates) and C2b (18 isolates). One of the rabies virus isolates was recovered in mouse 
neuroblastoma cell culture. All group C clusters found in the Novosibirsk Oblast have previously been reported in Kazakhstan as well. The most stable connections 
are observed within the East Kazakhstan (Сlusters C2c, C1b) and North Kazakhstan (Сlusters C2c, C2b) Oblasts. Results of the phylogenetic analysis are consistent 
with earlier descriptions of “fox” rabies and with the findings of epizootiological monitoring in adjacent territories of Western Siberia and Kazakhstan.
Conclusion. At present, two independently derived virus clusters – C2b and C2c – are circulating in the Novosibirsk Oblast. 
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Новосибирская область была представлена 
в GenBank всего одной полноразмерной последова-
тельностью гена нуклеопротеина (гена  N), принад-
лежащей изоляту RVHN [10].

Относительно недавно опубликована статья, 
в  которой на основе анализа пространственного 
распространения эпизоотий в Новосибирской обла-
сти в очередной раз обосновывалась резервуарная 
роль мелких наземных млекопитающих без каких-
либо вирусологических подтверждений  [13] и без 
учета ранее опубликованных данных  [1]. В  1998  г. 
отмечено проникновение в Новосибирскую область 
енотовидной собаки (Nyctereutes procyonoides), ко-
торая расселилась от западных до восточных гра-
ниц региона, включая правобережье р. Оби [14, 15]. 
Не исключено, что вместе с енотовидной собакой 
в  Новосибирскую область могли распространиться 
варианты вируса бешенства из западных регионов 
Российской Федерации. 

Новосибирская область расположена на юго-
востоке Западно-Сибирской низменности и занима-
ет площадь около 178  тыс.  км2. Здесь преобладают 
лесостепные и степные равнинные ландшафты, на 
леса приходится около 26% территории. Характер 
ландшафтов, состав флоры и фауны резко изменя-
ются в предгорьях Салаирского кряжа на правобе-
режье р.  Оби, далее на востоке преобладают таеж-
ные леса и горный рельеф. Новосибирское водохра-
нилище (Обское море) имеет протяженность около 
200  км  – от слияния р.  Катуни и  Бии в  Алтайском 
крае до г. Новосибирска1. 

ВВЕДЕНИЕ
Новосибирская область относится к числу энзоотич-

ных по бешенству субъектов Российской Федерации 
Сибирского федерального округа, лидируя по числу ре-
гистрируемых случаев среди других субъектов округа. 
Заболевания животных бешенством на протяжении де-
сятилетий регистрируются ежегодно [1, 2, 3]. Наиболее 
неблагополучные по бешенству территории Новоси-
бирской области являются частью Западно-Сибирско-
Казахстанского степного и лесостепного очагового ре-
гиона; участки на правобережье р. Оби отнесены к оча-
говому региону горных областей Южной и Восточной 
Сибири [4]. В настоящее время преобладают эпизоотии 
природного типа, основным резервуаром инфекции 
служит лисица (Vulpes vulpes), в степных районах на юге 
области в распространении бешенства участвует также 
корсак (Vulpes corsac). Бешенство других диких живот-
ных регистрируется значительно реже [5]. 

Бешенство среди лисиц в Новосибирской обла-
сти впервые отмечено в 1957 г. – раньше, чем в дру-
гих районах Сибири, и уже тогда предполагалось, 
что оно проникло в южную часть области из Казах-
стана [6, 7, 8]. В 1958 г. в одном из сельских районов 
описан первый в  Сибири случай заболевания чело-
века в результате заражения от лисицы [9]. Позднее 
благодаря использованию молекулярно-генетиче-
ских методов установлено, что на юге Сибири от 
Урала до Забайкалья, а также на сопредельных тер-
риториях Казахстана, Монголии и Китая распростра-
нен степной (steppe) вариант вируса бешенства (ге-
нетическая группа C) клады Cosmopolitan [10, 11, 12]. 
К настоящему времени для этой обширной террито-
рии накоплены данные о структуре генома большо-
го количества изолятов вируса бешенства, однако  

1 Физико-географическое описание территории Новосибирской 
области.  https://docs.cntd.ru/document/465709672/titles/3P22BOP
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Выделение РНК из головного мозга животных и на-
работку в ОТ-ПЦР двух перекрывающихся фрагментов 
генома, содержащих полноразмерный ген  N вируса 
бешенства, с последующей очисткой и нуклеотидным 
секвенированием по Сэнгеру осуществляли согласно 
ранее опубликованному протоколу [18]. 

Поиск родственных нуклеотидных последова-
тельностей в  GenBank осуществлялся с  помощью он-
лайн-сервиса BLAST (Basic Local Alignment Search Tool, 
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi).

При выполнении филогенетического анализа ис-
пользовали байесовский подход с применением пакета 
программ Bayesian Evolutionary Analysis Sampling Trees 
(BEAST  X)  [19]. Предварительно с  помощью компью-
терной программы MEGA version  12.1  [20] оценивали 
модель, подходящую для построения филогенетиче-
ского дерева, с  определением байесовского коэффи-
циента (BIC) и скорректированного коэффициента Ака-
ике (AICc). По результатам теста была выбрана модель 
GTR + G + I (ВIC = 21643,362; AICc = 17230,494). Филогене-
тическое дерево, отражающее апостериорную (эмпи-
рическую, posterior) вероятность времени образования 
внутренних (предковых) и терминальных узлов с 95%-м 
доверительным интервалом (95%-й ДИ), конструирова-
ли методом «нестрогих молекулярных часов», устанав-
ливая гетерохронную калибровку до года выделения 
образца, модель случайного начального дерева с  по-
стоянным размером популяции, длину марковской 
цепи Монте-Карло (MCMC) 1  ×  108 c  частотой дискре-
тизации 1 × 105. Апостериорную прогностическую про-
верку проводили для всех таксонов, принадлежащих 
генетической группе С вируса бешенства. 

Достоверность МСМС оценивали в программе 
Tracer при анализе выходных данных BEAST X [21]. 

Дерево аннотировали с помощью утилиты 
TreeAnnotator и установленными параметрами устра-
нения выбросов (burn-in = 10%, 10 000 000 состояний), 
максимальной достоверности клады (MCC) и сохране-
ния заданной длины. 

Визуализацию филогенетического дерева выпол-
няли в программе FigTree v.1.4.5 [22]. 

Для классификации изолятов использован подход, 
предложенный A. A. Deviatkin et al., в котором предлага-
лось разделить группу C на более мелкие таксоны – под-
группы C0, C1 и С2 и кластеры C1a, C1b, C2a, C2b и C2c [11].

Для культивирования полевого изолята вируса бе-
шенства использовали культуру клеток нейробластомы 
мыши N2a из коллекции ФГБУ «ВНИИЗЖ» (г. Владимир). 
Культивирование проводили согласно «Методическим 
указаниям по выделению вируса бешенства в культуре 
клеток нейробластомы мыши»  [23]. Для окрашивания 
применяли антирабический флуоресцирующий имму-
ноглобулин «Флураб» производства ФГБУ  «ВНИИЗЖ» 
(г.  Владимир). Инфекционную активность определяли 
методом титрования вируса в культуре клеток N2a [24].

Для картографирования использовали электрон-
ную ландшафтно-географическую карту Natural Earth 
и программу QGIS  3.2.1. Географические координаты 
точек сбора изолятов вируса бешенства определены 
по расположению ближайших населенных пунктов. 

РЕЗУЛЬТАТЫ
Количество зарегистрированных заболеваний жи-

вотных бешенством после 2012  г. заметно снизилось 
и не превышало 60  случаев в  год. Более половины  

Новосибирская область граничит с энзоотичными 
по бешенству территориями Омской области на за-
паде, с Казахстаном на юго-западе и Алтайским краем 
на юге. Имеются основания полагать, что бешенство 
из Новосибирской области периодически проника-
ло в  соседние регионы, где оно регистрировалось 
с многолетними перерывами: в расположенную север-
нее Томскую область, а на востоке – в Кемеровскую об-
ласть и далее, в Красноярский край и Хакасию [16, 17]. 
В связи с изложенными выше фактами имеются веские 
основания для проведения филогенетического анали-
за изолятов вируса бешенства с этой территории.

Цель  – оценить связи эпизоотий бешенства на эн-
зоотичной территории Новосибирской области с  со-
седними регионами на основе анализа генетического 
разнообразия вариантов вируса бешенства и их про-
странственного распределения. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Статистические данные о бешенстве животных 

в Новосибирской области по годам и видам животных 
за  2008–2025 гг. (n  =  770) получены из ФГБУ  «Центр  
ветеринарии».

Образцы головного мозга от животных (n = 53) полу-
чены в рамках сотрудничества по НИР из Новосибир-
ской испытательной лаборатории ФГБУ «Федеральный 
центр охраны здоровья животных» (ФГБУ «ВНИИЗЖ»). 
Характеристики образцов (названия изолятов, дата 
и место выявления, вид животного и  др.) представ-
лены в  электронном виде в разделе Дополнитель-
ные файлы по адресу https://doi.org/10.29326/2304-
196X-2026-15-3-252-261. 

Наличие РНК вируса бешенства в предоставленных 
образцах определяли с помощью тест-системы для вы-
явления фрагмента генома вируса бешенства методом 
совмещенной обратной транскрипции – полимеразной 
цепной реакции (ОТ-ПЦР) в режиме реального времени 
«Бешенство-С-ОТ-ПЦР» производства ФГБУ  «ВНИИЗЖ» 
(г. Владимир) согласно инструкции по применению.

Рис. 1. Динамика числа зарегистрированных случаев бешенства 
животных в Новосибирской области (всего, в том числе диких) 
и структура заболеваемости бешенством по категориям животных 
(суммарно за 2009–2025 гг., n = 770)

Fig. 1. Trends in the number of reported rabies cases in animals 
in the Novosibirsk Oblast (all animals, including wildlife), 2009–2025, 
and distribution of cases by animal category (cumulative data; n = 770)
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ского анализа по видам животных примерно соответ-
ствовало структуре заболеваемости: дикие животные – 
47,1%, сельскохозяйственные животные  – 35,8%, до-
машние плотоядные – 17,0%. В группе диких животных 
преобладали изоляты от лисиц – 23 (43,4% от общего 
количества изолятов), по  1  изоляту было от  корсака  
и енотовидной собаки (по 1,9%). 

Около 23,0% изолятов собрано в  лесостепи се-
вернее оз.  Чаны и группы других крупных озер  

из них приходилось на диких животных и лишь около 
12% – на домашних плотоядных (рис. 1). Из всех случа-
ев регистрации бешенства среди сельскохозяйствен-
ных животных более 80% приходится на крупный ро-
гатый скот. 

Образцы головного мозга животных, собранные 
в 2023–2025 гг., исследованы с помощью ПЦР; наличие 
вируса бешенства было установлено во всех образцах. 
Распределение изолятов вируса для филогенетиче-

Рис. 2. Филогенетическое дерево, построенное с использованием полноразмерной нуклеотидной последовательности гена N 
вируса бешенства и алгоритма «нестрогих молекулярных часов»
Примечание: Цифрами (от 0 до 1) над ветвями дерева даны значения апостериорной вероятности выделения той или иной группы. Цветом ветвей показана 
скорость фиксации нуклеотидных замен (расшифровка цвета дана на дополнительной шкале). Горизонтальная временная шкала внизу показывает год суще-
ствования последнего общего предка для той или иной группы, в узлах дерева сиреневой полосой показаны 95%-е доверительные интервалы для этого значения. 
Черными ромбами маркированы изучаемые изоляты, черным треугольником – ранее изученный изолят RVHN из Новосибирской области. Розовым шрифтом 
подписаны генетические группы, голубым – генетические подгруппы и кластеры.

Fig. 2. Phylogenetic tree based on the full-length rabies virus N gene nucleotide sequences and the “relaxed molecular clock model”
Note: The numbers (0–1) shown above the branches denote posterior probability values for the corresponding clades. Branch colors reflect the rate of nucleotide substitution 
fixation, with the color legend provided in the adjacent scale. The horizontal time axis at the base of the tree denotes the time to the most recent common ancestor for each 
respective clade; 95% confidence intervals are represented by purple bars at the nodes. The isolates from this study are shown as black diamonds, and the previously characterized 
isolate RVHN from the Novosibirsk Oblast is indicated by a black triangle. Genetic groups are denoted in pink text, whereas genetic subgroups and clusters are represented in blue.
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Arctic и Arctic-like ввиду очень отдаленного генетиче-
ского родства). Таким образом, в  филогенетический 
анализ было включено 206 полноразмерных последо-
вательностей гена N вируса бешенства, из них 194 по-
следовательности относились к представителям гене-
тической группы С, по три изолята – к группам D и E, 
пять изолятов  – к  группе  F. В качестве корня был ис-
пользован изолят RVHK, относящийся к группе Arctic  
[10, 18, 25, 26, 27, 28, 29, 30, 31]. 

В результате филогенетического анализа было по-
строено дерево, представленное на рисунке  2. Для 
лучшей читаемости рисунка группы изолятов, не име-
ющих близкого генетического родства с изучаемыми 
изолятами, были «свернуты». 

Из 53 изучаемых 35 образовывали группы идентич-
ных изолятов (от 2 до 14 в группе). Остальные 18 изо-
лятов были уникальны. Впервые изученные в данном 
исследовании изоляты (обозначены ромбами на ри-
сунке  2) отчетливо распределились на  2  группы, от-
личия между группами составили 2,51–3,18%. В одной 
из групп уровень отличий между изолятами был 0,00–
1,78% (на рисунке  2  – верхняя группа), а  в  другой  – 
0,00–0,67% (нижняя группа). 

Топология филогенетического дерева подтверж-
дает, что все изученные изоляты относятся к генети-
ческой группе  С. При сравнении с  ранее охарактери-
зованными вирусами изучаемые изоляты классифи-
цируются в два генетических кластера  – C2c (35  изо-
лятов) и C2b (18 изолятов). Точки выявления изолятов 
с указанием кластеров представлены на рисунке 3.

К изолятам из Новосибирской области, относя-
щимся к кластеру C2b, генетически близки изоляты 
из Северо-Казахстанской, Карагандинской (выявлены 
в 2021 г.) и Акмолинской (выявлен в 2014 г.) областей 
Казахстана [25]. Внутри кластера они образуют генети-
чески однородную группу с родством между собой не 
менее 99,33%. Предположительно, эта группа возник-
ла относительно недавно, в  2011  г. (2007,8–2013,9  гг., 
учитывая 95%-й  ДИ). Группа поддержана высокой 
оценкой апостериорной вероятности  –  1,0. В  целом 
же кластер C2b возник, предположительно, в  1974  г. 
(1966,4–1982,7 гг.). 

Изоляты, относящиеся к  кластеру C2b, были выяв-
лены в Новосибирской области только в междуречье 
р.  Оби и Иртыша, преимущественно в западной ча-
сти области, но не найдены на правом берегу р. Оби 
(рис. 3). В то же время кластер C2b содержит изоляты, 
выявленные в  Омской области, Алтайском и Красно-
ярском краях, а  также в Алматинской области Казах-
стана, но имеющие более отдаленное родство с ново-
сибирскими изолятами (от 2,14 до 2,88%).

В рамках кластера C2c выделяется группа, поддер-
жанная высоким значением апостериорной вероят-
ности  (1,0), включающая изоляты, выявленные в  Но-
восибирской области, и пять изолятов, выявленных  
в Казахстане в  2021  г. в  Северо-Казахстанской и Вос-
точно-Казахстанской областях. Предположительно, 
эта группа возникла в  2006  г. (1999,1–2013,0  гг.). Изо-
ляты кластера C2c выявлялись от западных до восточ-
ных границ в Новосибирской области (рис. 3). Кроме 
того, в кластере C2c присутствуют изоляты из Омской 
области России и Алматинской области Казахстана, 
но они имеют более отдаленное родство с изолятами 
из Новосибирской области (0,52–1,26%). Предположи-
тельно, кластер C2c возник в 1984 г. (1981,4–1987,0 гг.).

в центральной части Новосибирской области, 26,0% 
происходит из Кулундинской степи, граничащей  
с Павлодарской областью Казахстана и Алтаем. Боль-
шая группа (36,0%) – изоляты с правобережья р. Оби. 
Таким образом, представлены основные неблагопо-
лучные по бешенству природно-климатические зоны.

Для всех изолятов вируса бешенства была опреде-
лена полноразмерная нуклеотидная последователь-
ность гена  N  (1353  н.  о.). Полученные последователь-
ности депонировали в  международную базу данных 
GenBank (номера доступа в GenBank представлены 
в  таблице, размещенной в разделе Дополнитель-
ные файлы по  адресу https://doi.org/10.29326/2304-
196X-2026-15-3-252-261). 

На основе полноразмерной нуклеотидной после-
довательности гена  N был проведен филогенетиче-
ский анализ изолятов вируса бешенства с применени-
ем байесовских филогенетических методов. Согласно 
предварительному анализу, все изученные изоляты 
из Новосибирской области отнесены нами к  генети-
ческой группе  С (степная) вируса бешенства по клас-
сификации, предложенной I.  V.  Kuzmin  et  al.  [10]. По-
этому для филогенетического анализа из базы данных 
GenBank были получены полноразмерные последо-
вательности всех имеющихся изолятов этой группы, 
выявленных на территории РФ с  известным годом 
выявления (за  исключением идентичных или близ-
кородственных, с  генетическим родством более 99%, 
изолятов). Кроме того, поиск с  помощью онлайн-сер-
виса BLAST позволил определить близкородственные 
изоляты, выявленные в Казахстане и Иране, которые 
также были включены в анализ. 

Для наглядного представления группы С среди дру-
гих генетических вариантов вируса бешенства были 
включены по несколько изолятов из других генетиче-
ских групп, чей ареал перекрывается с  территорией 
России (кроме представителей генетических групп 

Рис. 3. Распространение генетических кластеров вируса 
бешенства на территории Новосибирской области
Примечание: Номера на карте соответствуют номерам изолятов (см. раздел 
«Дополнительные файлы»: https://doi.org/10.29326/2304-196X-2026-15-3-252-261). 
Открытые степные и лесостепные пространства показаны светлой заливкой.

Fig. 3. Spatial distribution of rabies virus genetic clusters across 
the Novosibirsk Oblast 
Note: The numbers on the map correspond to the isolate numbers (see the “Supplementary 
Files” section: https://doi.org/10.29326/2304- 196X-2026-15-3-252-261). Steppe and forest-
steppe areas are highlighted with a light background fill.
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Новосибирские изоляты кластера C2c проявляют 
высокое родство и в некоторых случаях идентичность 
между собой, а также с изолятами, выявленными  
в Казахстане, и чуть меньшее родство с  изолятами  
из Омской области. Они распространены на всей 
южной части Новосибирской области. В  междуречье 
Оби и Иртыша представители этого кластера выявле-
ны преимущественно вдоль южной границы Новоси-
бирской области, а  на  юго-востоке отмечены вблизи 
Новосибирска на левом берегу р.  Оби (в том числе 
изолят от енотовидной собаки). Только 12,1% всех 
изолятов кластера C2c выявлено на западе недалеко 
от границ с Омской областью. Опубликованы данные 
о находках изолятов этого кластера в Омской области 
в  2001–2009  гг. и в  Казахстане (в  районе г.  Алма-Аты) 
в 1988 г. [10, 11].

Изоляты из Новосибирской области, относящиеся 
к кластеру C2b, также проявляют высокое родство или 
идентичность между собой и с изолятами из Казахста-
на, но не имеют близких родственников в Омской об-
ласти. Они обнаружены преимущественно в западной 
части Новосибирской области, характеризующейся 
равнинными лесостепными ландшафтами и обили-
ем озер. Ранее описанные находки этого кластера 
на Алтае, в  Омской области и Казахстане относятся 
к 2008–2014 гг., а наиболее ранняя, в восточной части 
Казахстана, датирована 1988 г. Только один изолят об-
наружен севернее 56° с. ш. на стыке лесостепи и тайги. 
В таежной зоне на севере Новосибирской области бе-
шенство в этот период регистрировалось редко. 

Особенности ландшафтного распределения изо-
лятов вируса бешенства, по-видимому, связаны 
с  различиями в численности населения естествен-
ных хозяев вируса бешенства. Основная часть ис-
следованных изолятов от диких животных получе-
на от лисиц (25  из  27) и лишь единичные изоляты  –  
от корсака и енотовидной собаки. Численность лиси-
цы наиболее высока в лесостепи в центральной и юж-
ной частях области и составляет 12–16  тыс. особей. 
Корсак распространен на незначительных по площа-
ди степных территориях, граничащих с Казахстаном, 
и его численность значительно меньше – 2,2–2,7 тыс. 
особей  [32]. Енотовидная собака распространяется  
с запада на восток преимущественно по южной лесо-
степи и на недавно заселенных участках встречается 
спорадически. По данным учетов, ее общая числен-
ность в  области составляет всего около 400  осо-
бей [15]. Распространение всех этих видов в таежную 
зону лимитируется высоким и рыхлым снежным по-
кровом [8]. В совокупности эти данные подтверждают, 
что в качестве основного резервуара вируса бешен-
ства в  Новосибирской области в настоящее время 
является лисица. Изоляты от енотовидной собаки  
и корсака генетически близки к  изолятам от лисиц  
из тех же районов.

Возникновение групп внутри кластеров C2c  
и C2b, объединяющих новосибирские и казахские изо-
ляты, произошло недавно: C2c  – предположительно 
в 2006 г., C2b – в 2011 г. 

Кластер С1b представлен одним изолятом, лока-
лизация которого точно не установлена. Он был вы-
делен в 2001 г. и генетически значительно отличается 
от всех новосибирских изолятов последних лет (бо-
лее чем на 2,37%). О  распространении этого кла-
стера в  Новосибирской области в прошлом ничего  

Средняя скорость фиксации нуклеотидных замен 
для кластера C2c составила 3,11  ×  10–4 (95%-й ДИ, 
2,48–3,83  ×  10–4) замен на сайт в  год, для кластера 
C2b – 3,14 × 10–4 (95%-й ДИ, 2,46–3,87 × 10–4) замен на 
сайт в год.

Один из выявленных в  2025  г. изолятов вируса бе-
шенства, 1051/11/2025/Novosibirsk, выделен в  куль-
туре клеток нейробластомы мыши и прошел 12  по-
следовательных пассажей. В  ходе адаптации вируса  
в культуре клеток наблюдали значительное снижение 
количества фокусов инфицированных клеток в  2-м 
и  3-м пассажах относительно 1-го пассажа с  последу-
ющим увеличением количества фокусов в  дальней-
ших пассажах, что может указывать на гетерогенность 
микропопуляции вируса в конкретном изоляте. В 12-м 
пассаже степень инфицирования монослоя достигла 
около 70%, поэтому 13-й пассаж был проведен с целью 
масштабирования полученного штамма вируса, оцен-
ки его инфекционной активности и депонирования. 
Инфекционная активность полученного штамма ви-
руса бешенства составила 6,12  TCID50/мл. Данный ви-
рус депонирован во Всероссийскую государственную 
коллекцию экзотических типов вируса ящура и других 
патогенов животных ФГБУ «ВНИИЗЖ» (г. Владимир) как 
штамм вируса бешенства «RV/RU/Novosibirsk/1051-11/
Fox/2025». 

ОБС У ЖДЕНИЕ
В статье впервые приведены результаты филогене-

тического анализа представительной выборки (n = 53) 
полных последовательностей гена нуклеопротеина 
вируса бешенства (1353  н.  о.) с  территории одного  
из наиболее неблагополучных субъектов Сибирского 
федерального округа, ранее крайне скудно охарак-
теризованного в этом отношении. На  момент прове-
дения исследования в  GenBank имелась только одна 
опубликованная полноразмерная последователь-
ность гена N изолята вируса бешенства из Новосибир-
ской области  – изолята RVHN, выявленного в  2001  г. 
у человека [10].

В Новосибирской области достоверно подтверж-
дена циркуляция нескольких кластеров степного 
(steppe) варианта вируса бешенства (генетическая 
группа  C), которая входит в  состав генетической кла-
ды Cosmopolitan. Доминирование этой группы вируса 
бешенства было вполне ожидаемым, так как она наи-
более распространена на территории Российской 
Федерации, в том числе в соседних с Новосибирской 
областью степных и лесостепных ландшафтах Омской 
области, Алтайского края и Казахстана [10, 11, 25] и да-
лее на восток – в Хакасии, на юге Красноярского края  
и Забайкалья [11, 16]. Однако генетическое разнообра-
зие в пределах группы С оказалось низким. В Новоси-
бирской области выявлено всего три кластера, встре-
чавшихся с разной частотой: C2c – 64,8%, C2b – 33,3%, 
С1b  –  1,9%. При этом среди изолятов, собранных 
в  2023–2025  гг., обнаружены только первые два; кла-
стер С1b представлен единственным изолятом 2001 г. 
По нашему мнению, относительно низкая генетиче-
ская гетерогенность вирусной популяции объясняет-
ся расположением Новосибирской области на северо-
восточной периферии ареала генетической группы С. 
В  недавно выполненном аналогичном исследовании 
для территории Волгоградской области генетическое 
разнообразие изолятов было значительно выше [26].
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стями России происходит непосредственно через 
государственную границу. Периодические миграции 
лисицы и корсака в  зимнее время из степи в  лесо-
степные районы связаны с колебаниями численно-
сти мышевидных грызунов и возможностей кормо-
добывания из-за состояния снежного покрова  [8]. 
Пойма р.  Иртыша рассматривалась в  качестве пути 
для миграций лисиц и распространения бешенства 
между Павлодарской областью Казахстана и Омской 
областью России  [1,  8]. Из восточной части Казах-
стана имеются возможности для распространения 
вируса бешенства через Алтайский край по обеим 
берегам р.  Оби, для которых характерны своеобраз-
ные ландшафты в виде ленточных сосновых боров. 
Севернее, на правобережье р.  Оби в предгорьях Са-
лаира, распространены всхолмленные лесостепные 
ландшафты, благоприятные для обитания лисицы. 
Кормовая база и условия для ее норения здесь улуч-
шаются за счет присутствия в фауне сурка (Marmota 
kastschenkoi) [32]. По-видимому, так в последнее вре-
мя сформировалась компактная группа изолятов кла-
стера C2c в Новосибирской области на правом бере-
гу р. Оби. В этом направлении возможно дальнейшее 
распространение вируса бешенства, что подтверж-
дается обнаружением генетически близких изолятов 
в сопредельных районах Красноярского края. 

Результаты филогенетического анализа изолятов ви-
руса бешенства из Новосибирской области подтверж-
дают актуальность укрепления межгосударственного 
взаимодействия между соседними странами при орга-
низации мониторинга и противоэпизоотических меро-
приятий, включая проведение барьерной оральной вак-
цинации диких плотоядных. В перспективе следует пред-
усмотреть сбор и генетический анализ изолятов вируса 
бешенства при возобновлении эпизоотий в  Томской 
и Кемеровской областях РФ для установления и блоки-
рования путей заноса бешенства на эти территории. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
В Новосибирской области установлена циркуля-

ция вируса бешенства трех кластеров генетической 
группы  C, состоящих в близком генетическом род-
стве с изолятами из Казахстана и соседних субъектов  
Сибирского федерального округа РФ. В  настоящее 
время на территории Новосибирской области перси-
стируют вирусы кластеров C2b и C2c, имеющих неза-
висимое друг от друга происхождение. Для уточнения 
связей эпизоотического процесса на сопредельных 
территориях изучено пространственно-временное 
распределение выявленных генетических вариантов 
вируса бешенства.

не известно. Но описаны изоляты этого кластера, об-
наруженные в  Астраханской (2003  г.)  [33], Оренбург-
ской (1990  г.), Тульской (1988  г.)  [10], Волгоградской 
(2021  г.)  [26] областях, а  также в  Иране (2000  г.)  [27]. 
Кроме того, по результатам анализа нуклеотидных 
последовательностей гена нуклеопротеина длиной 
1110 н. о. установлено его присутствие в Омской об-
ласти в  2008 и  2009  гг., Казахстане и Китае в  2013–
2014 гг. [11]. 

Согласно нашему анализу, кластер возник, предпо-
ложительно, в 1962 г. (1948,9–1975,0 гг.). Изолят RVHN 
наибольшее сходство (99,33%) проявляет внутри кла-
стера C1b с  двумя изолятами (Rb-349 и Rab-6-1), вы-
явленными в Восточно-Казахстанской области в 2013  
и 2021 гг. соответственно [25]. 

Таким образом, представители всех кластеров 
группы  С, выявленных в  Новосибирской области,  
и раньше обнаруживались в Казахстане. Наиболее 
устойчивые связи прослеживаются с Восточно-Казах-
станской (кластеры С2с, С1b) и Северо-Казахстанской 
(кластеры C2c, C2b) областями. Кластер С1b продол-
жает циркулировать преимущественно на террито-
риях, расположенных южнее государственной грани-
цы России. Генетически близкие изоляты кластеров 
C2c, C2b обнаружены в соседних с  Новосибирской 
областью регионах РФ  – в  Омской области, Алтай-
ском и Красноярском краях. Как показывают резуль-
таты нашего анализа, изоляты вируса бешенства, 
выявленные к  востоку от Новосибирской области – 
в  республиках Тыва, Хакасия, на юге Красноярского 
края, в Бурятии и Забайкальском крае, – имеют отно-
сительно отдаленное генетическое родство с  изоля-
тами из Новосибирской области (96,60–98,15%), хотя 
и относятся к кластеру C2a. 

Результаты филогенетического анализа согласу-
ются с ранними описаниями «лисьего» бешенства  
и с результатами эпизоотологического мониторин-
га на сопредельных территориях Западной Сибири  
и Казахстана в современный период. Эпизоотии 
среди лисиц стали регистрироваться здесь с 1957 г.; 
первые заболевания людей бешенством после 
укусов лисиц выявлены в  Новосибирской области  
и Казахстане одновременно – в 1958 г. [6, 9, 34]. Для 
степей Казахстана и юга Западной Сибири харак-
терны сезонные миграции лисиц и корсаков в  ши-
ротном направлении, что при отсутствии естествен-
ных барьеров определяет тесную связь природных 
очагов бешенства на смежных территориях [1, 4, 8]. 
Омская, Новосибирская области и Алтайский край 
имеют протяженную границу с  Павлодарской  
и Восточно-Казахстанской областями Казахстана, 
которые отнесены к зоне повышенного риска по бе-
шенству  [35,  36]. В  2013–2025  гг. в  Казахстане было 
зарегистрировано 985  случаев бешенства у живот-
ных  [36]. Энзоотичность территории и значитель-
ная доля диких и сельскохозяйственных животных  
в структуре заболеваемости свидетельствуют о пре-
обладании эпизоотий природного типа.

Сопоставление пространственного распростране-
ния бешенства в Казахстане [35, 37] с данными по Но-
восибирской области (рис.  3) позволяет обозначить 
основные направления распространения вируса  
бешенства между этими территориями. Очевидно, 
что обмен возбудителем между Павлодарской об-
ластью Казахстана, Новосибирской и Омской обла-
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