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Аннотация
Введение. Лептоспироз — опасная зоонозная инфекция, резервуаром которой являются мелкие млеко-
питающие. Изучение генетического разнообразия возбудителей в популяциях животных критически важно 
для эпидемиологического надзора. 
Цель работы — выявление и молекулярно-генетическая характеристика возбудителей лептоспироза  
у мелких млекопитающих (грызунов, насекомоядных, рукокрылых) на территории Северо-Западного фе-
дерального округа (СЗФО) России для оценки их видового разнообразия и потенциальной эпидемиологи-
ческой значимости. 
Материалы и методы. В период с 2023 по 2025 г. было собрано 88 образцов мочи от рукокрылых и образ-
цы органов от 773 грызунов и насекомоядных, отловленных в Архангельской, Ленинградской, Псковской 
областях, Республике Карелия и Санкт-Петербурге. Генетические маркеры патогенных лептоспир детекти-
ровали с помощью полимеразной цепной реакции в реальном времени. Генотипирование положительных 
образцов проводили путём секвенирования по Сэнгеру фрагмента гена secY с последующим филогене-
тическим анализом. 
Результаты. Генетические маркеры Leptospira spp. были обнаружены в 11,4% образцов мочи летучих 
мышей и в 2,5% образцов органов грызунов и насекомоядных. Наибольший уровень инфицированно-
сти отмечен в Санкт-Петербурге (3,2%) и Республике Карелия (3,0%). Филогенетический анализ вы-
явил циркуляцию трех видов патогенных лептоспир: L. kirschneri (доминирующий вид), L. interrogans и  
L. borgpetersenii. У рукокрылых обнаружены генетически обособленные варианты, а один изолят 
(PV807621) показал лишь 95% сходство с референсными штаммами L. interrogans, что указывает на воз-
можное обнаружение нового, адаптированного к летучим мышам геноварианта. 
Заключение. Впервые показано, что популяции мелких млекопитающих СЗФО являются резервуаром для 
широкого спектра патогенных лептоспир. Обнаружение потенциально новых генетических вариантов у ру-
кокрылых подчёркивает их важную роль в поддержании и эволюции возбудителей лептоспироза и требует 
учёта данного фактора при оценке эпидемиологических рисков.
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Abstract 
Introduction. Leptospirosis is a dangerous zoonotic disease maintained by small mammal reservoirs. Studying 
the pathogen's genetic diversity in animal populations is crucial for epidemiological surveillance. 
Aim — detection and molecular genetic characterization of leptospirosis pathogens in small mammals (rodents, 
insectivores, bats) in the Northwestern Federal District (NWFD) of Russia to assess their species diversity and 
potential epidemiological significance. 
Materials and methods. From 2023 to 2025, 88 bat urine samples and organ specimens from 773 rodents 
and insectivores trapped in the Arkhangelsk, Leningrad, and Pskov regions, the Republic of Karelia, and Saint 
Petersburg were collected. DNA of pathogenic leptospires was detected by real-time PCR. Genotyping of positive 
samples was performed by Sanger sequencing the secY gene fragment followed by phylogenetic analysis. 
Results. Genetic markers of Leptospira spp. were found in 11.4% of bat urine samples and in 2.5% of organ 
samples from rodents and insectivores. The highest infection rates were noted in Saint Petersburg (3.2%) and 
the Republic of Karelia (3.0%). Phylogenetic analysis revealed the circulation of three species of pathogenic 
leptospires: L. kirschneri (the dominant species), L. interrogans and L. borgpetersenii. Genetically distinct variants 
were found in bats, and one isolate (PV807621) showed only 95% similarity to reference strains of L. interrogans, 
suggesting the possible discovery of a new bat-adapted genetic variant. 
Conclusion. This study is the first to demonstrate that small mammal populations in the NWFD are a reservoir 
for a wide range of pathogenic leptospires. The detection of potentially novel genetic variants in bats underscores 
their important role in the maintenance and evolution of Leptospira pathogens and highlights the need to consider 
this factor in epidemiological risk assessment.
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Введение
Лептоспироз остаётся одной из наиболее 

распространённых в Российской Федерации при-
родно-очаговых зоонозных инфекций, характери-
зующейся полиорганным поражением и высокой 
летальностью [1, 2]. Ключевым разделом эпидемио
логического надзора за этой инфекцией является 
эпизоотологический мониторинг, направленный на 
выявление циркуляции возбудителя среди живот-
ных-резервуаров [3].

Источником и основным резервуаром пато-
генных лептоспир в природных очагах служат 
дикие млекопитающие, прежде всего грызуны и 

насекомоядные [4–7]. В последние годы появляет-
ся всё больше данных о важной роли рукокрылых  
(в частности, летучих мышей) как потенциального 
резервуара для лептоспир, способных длительно 
выделять патоген с мочой, создавая тем самым риск 
заражения для других животных и человека [8–10]. 
В Санкт-Петербурге и Ленинградской области  
в 2022–2023 гг. было зарегистрировано не менее  
106 случаев контакта людей с летучими мышами [11]. 

Высокая влажность и обилие водоёмов на тер-
ритории Северо-Западного федерального округа 
(СЗФО) создают благоприятные условия для дли-
тельного сохранения лептоспир во внешней среде, 
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что усугубляет эпидемиологические риски. Акту-
альность проблемы подтверждается сохраняющейся 
эпизоотической активностью очагов и регистрацией 
случаев заболевания людей лептоспирозом в России 
и СЗФО, в том числе с летальными исходами [1, 12].

Генетическое разнообразие циркулирующих 
штаммов лептоспир в популяциях мелких млекопи-
тающих СЗФО изучено фрагментарно. Между тем 
именно методы молекулярной генетики позволяют 
не только точно идентифицировать виды лепто-
спир, но и выявлять новые генетические варианты, 
прослеживать пути передачи возбудителя и изучать 
его эволюцию, что является основой для эпидемио
логического прогнозирования и оценки рисков.  
В настоящее время отсутствуют комплексные рабо-
ты, посвящённые одновременному изучению зара-
жённости и генотипированию лептоспир у широко-
го спектра резервуарных хозяев (грызуны, насеко-
моядные, рукокрылые) на территории СЗФО.

Целью данного исследования было выявление 
и молекулярно-генетическая характеристика воз-
будителей лептоспироза у мелких млекопитающих 
(грызунов, насекомоядных и рукокрылых) на терри-
тории СЗФО для оценки их видового разнообразия 
и потенциальной эпидемиологической значимости.

Материалы и методы
Протоколы отбора проб и работы с животны-

ми, использованные в данном исследовании, были 
рассмотрены и одобрены локальным Этическим 
комитетом НИИ эпидемиологии и микробиологии 
имени Пастера (протокол № 83 от 14.02.2023). Ме-
тоды исследования соответствуют международным 
и национальным этическим стандартам и законам, 
касающимся исследований с участием животных.

Летучих мышей отлавливали в 2023–2025 гг. 
на территории Ленинградской области: Танечки-
на пещера (60.01° с.ш., 32.31° в.д.) — 51 особь, 
Саблинские пещеры (59.66° с.ш., 30.79° в.д.) —  
37 особей. Сбор мочи проводили неинвазивным 
методом, исключающим причинение вреда живот-
ным, используя стерильные капилляры. Собранную 
мочу немедленно переносили в стерильную про-
бирку для сбора биопроб. Ни одна летучая мышь 
не погибла во время отлова, и все были выпущены 
в дикую природу после сбора образцов. Образцы 
транспортировали в лабораторию в переносном 
холодильнике при температуре +4–8°C. Через не-
сколько часов с момента сбора пробы заморажи-
вали при –20°C до последующего исследования. 
Перед постановкой полимеразной цепной реакции 
(ПЦР) образцы размораживали при комнатной тем-
пературе и центрифугировали в течение 5 мин для 
осаждения возможных примесей; для дальнейшего 
анализа отбирали надосадочную жидкость.

Собранные летучие мыши были идентифици-
рованы как Myotis daubentonii (31 особь), Myotis 

dasycneme (20), Myotis nattereri (16), Myotis brandtii 
(15), Plecotus auritus (5), Eptesicus nilssonii (1). 

Грызунов и насекомоядных (бурозубок) отлав-
ливали в 2023–2024 гг. в ряде регионов СЗФО: 

•	 Архангельская область (n = 76; из них  
44 Sorex araneus, 18 Myodes glareolus,  
6 Microtus oeconomus, 4 Microtus arvalis,  
2 Micromys minutus, 1 Myodes rutilus, 1 Sorex 
minutus); 

•	 Ленинградская область (n = 155; из них  
70 Myodes glareolus, 45 Apodemus flavicollis, 
21 Apodemus uralensis, 7 Sorex araneus,  
5 Apodemus agrarius, 5 Micromys minutus,  
2 Microtus arvalis); 

•	 Псковская область (n = 322; из них 88 Myodes 
glareolus, 78 Apodemus agrarius, 60 Apodemus 
flavicollis, 22 Apodemus uralensis, 20 Sorex 
araneus, 19 Mus musculus, 16 Microtus arvalis, 
5 Microtus agrestis, 5 Sylvaemus uralensis,  
4 Microtus oeconomus, 2 Micromys minutus,  
2 Sorex minutus, 1 Rattus norvegicus); 

•	 Республика Карелия (n = 33; из них 17 Sorex 
araneus, 13 Myodes glareolus, 2 Sorex minutus, 
1 Sorex caecutiens); 

•	 г. Санкт-Петербург (n = 187; из них 145 
Myodes glareolus, 38 Apodemus flavicollis,  
2 Apodemus agrarius, 2 Sorex araneus).

Для отлова использовали давилки Геро в со-
ответствии с методическими рекомендациями МР 
3.1.0211-20 «Отлов, учет и прогноз численности 
мелких млекопитающих и птиц в природных очагах 
инфекционных болезней». Места отлова грызунов 
и насекомоядных представлены на рис. 1.

Для выделения тотальной нуклеиновой кисло-
ты (ДНК/РНК) из исследуемых проб использовали 
коммерческий набор «РИБО-преп» (ЦНИИ Эпиде-
миологии Роспотребнадзора). Для постановки ПЦР 
в реальном времени использовали тест-систему 
«АмплиСенс Leptospira-FL» (ЦНИИ Эпидемиоло-
гии Роспотребнадзора). Анализ проводили в соот-
ветствии с инструкцией производителя. Было ис-
следовано 88 образцов мочи летучих мышей и орга-
ны 773 грызунов и насекомоядных: почки (n = 773) 
и селезёнки (n = 680). При этом от части животных 
был исследован только один тип органа (почка или 
селезёнка), а от другой части — оба, что и объясня-
ет разное количество исследованных образцов ор-
ганов при общем количестве животных. 

Генотипирование образцов проводили с ис-
пользованием праймеров к фрагменту гена secY, по-
скольку он был успешно использован в этих целях  
в различных исследованиях и показал высокую дис-
криминационную способность [13–15]. Протокол 
амплификации и последовательности праймеров 
подробно описаны нами ранее [16].

Продукты амплификации визуализировали в 
1,5% агарозном геле, окрашенном бромистым эти-
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дием, в сравнении с маркером молекулярного веса 
Step50 plus («Биолабмикс»). Электрофорез осу-
ществляли при 120 В в течение 20 мин и визуализи-
ровали под ультрафиолетовом излучением.

Секвенирование по Сэнгеру проводили на 
генетическом анализаторе «ABI 3500» («Applied 
Biosystems»). Полученные последовательности бы-
ли идентифицированы и подтверждены с исполь-
зованием алгоритма BLAST на платформе NCBI. 
Для построения филогенетических деревьев ис-
пользовали программное обеспечение MEGA 12. В 
качестве референсных были использованы нуклео-
тидные последовательности лептоспир различных 
видов, полученные из международной базы данных 
GenBank. Филогенетическое древо было реконстру-
ировано методом максимального правдоподобия 
(модель Tamura-Nei, bootstrap-анализ с 1000-крат-
ным повторением).

Статистическую обработку данных проводили 
методами описательной статистики: рассчитывали 
долю положительных находок и стандартное откло-
нение. Анализ выполняли с использованием про-
граммного пакета Microsoft Excel 2016.

Результаты 
Генетические маркеры Leptospira spp. были об-

наружены в 10 образцах (11,4 ± 3,4%) мочи летучих 
мышей. Положительные результаты были получены 

в образцах, собранных у особей M. daubentonii — 
6/28 (21,4 ± 7,8%) и M. dasycneme — 2/20 (10,0 ±  
6,7%), отловленных в Танечкиной пещере;  
M. nattereri — 1/16 (6,3 ± 6,1%) и M. daubentonii — 
1/3 (33,3 ± 27,2%) — в Саблинских пещерах.

Из 773 исследованных грызунов и насекомо-
ядных ДНК патогенных лептоспир была выявлена 
в органах 19 особей (в 13 почках и 6 селезёнках). 
Таким образом, общий уровень инфицированности 
составил 2,5 ± 0,6%. Важно отметить, что не было 
выявлено ни одной особи, у которой генетические 
маркеры Leptospira spp. присутствовали бы одно-
временно и в почках, и в селезёнке.

Наибольшая частота инфицирования была от-
мечена в Санкт-Петербурге (3,2 ± 1,3%) и Республи-
ке Карелия (3,0 ± 2,9%). В Псковской области доля 
положительных образцов составила 2,8 ± 0 ,9%,  
в Ленинградской — 1,9 ± 1,1%. В то же время в ор-
ганах грызунов и насекомоядных из Архангельской 
области генетический материал патогенных лепто-
спир не обнаружен (таблица).

Исходя из полученных результатов, общая 
заражённость зверьков по видам была следую-
щей: Mus musculus — 2/19 (10,5 ± 7,0%); Apodemus 
agrarius — 4/85 (4,7 ± 2,3%); Apodemus flavicollis — 
5/143 (3,5 ± 1,5%); Myodes glareolus — 7/334 (2,1 ± 
0,8%); Sorex araneus — 1/90 (1,1 ± 1,0%).

Методом секвенирования по Сэнгеру были 
генотипированы все образцы, полученные из ор-
ганов грызунов и насекомоядных, и 7 из 10 образ-
цов, полученных из мочи летучих мышей. Полу-
ченные нуклеотидные последовательности (n = 26) 
были депонированы в международную базу дан-
ных GenBank под номерами PV550444–PV550446, 
PV550448–PV550452, PV590897–PV590905, 
PV807616–PV807622, PX214120–PX214122.

Длина полученных последовательностей фраг-
мента гена secY составила 285–400 пар нуклеоти-
дов. Согласно кластеризации на филогенетическом 
древе исследованные особи были заражены пато-
генными лептоспирами различных видов (рис. 2).

Последовательности, полученные из органов 
грызунов и насекомоядных, группировались с тре-
мя видами лептоспир (L. interrogans, L. kirschneri, 
L. borgpetersenii) и не имели значимых отличий от 
последовательностей, выделенных в других стра-
нах. Сходство последовательностей при blast-ана-
лизе составило 99,65–100%. Две последователь-
ности имели единичные синонимичные замены: 
PV590898 fr.34C>T и PV590905 fr.160A>G.

Выявленная нами последовательность 
PV807621, а также последовательности, получен-
ные из базы данных PP818623.1 и OQ793712.1, 
не были отнесены к конкретному виду, однако 
образовали сестринскую кладу внутри кластера  
L. interrogans. Схожая ситуация наблюдалась для 
образцов, типированных как L. borgpetersenii.  

Рис. 1. Места отлова грызунов и насекомоядных  
в СЗФО.

В Архангельской области: 1 — г. Северодвинск, 2, 3 — Холмо-
горский, 4 — Виноградовский районы; в Республике Карелия: 

5 — Кондопожский район; в Ленинградской области: 6 — Всево-
ложский, 7 — Выборгский, 8 — Кингисеппский, 9 — Кировский, 
10 — Приозерский районы; в Санкт-Петербурге: 11 — Курорт-

ный район; в Псковской области: 12 — Бежаницкий,  
13 — Невельский, 14 — Островский, 15 — Палкинский,  
16 — Печорский, 17 — Псковский, 18 — Пустошкинский,  

19 — Себежский, 20 — Струго-Красненский районы.
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В обоих случаях образцы из разных географиче-
ских точек, но с единым источником (летучие мы-
ши), формировали общие кластеры. 

Сходство последовательностей, полученных 
из мочи летучих мышей, составило 95–100%. Еди-
ничные синонимичные замены наблюдались у по-
следовательностей PV807618 fr.396T>C, PV807622 
fr.399T>C, PV807619 fr.15T>C и fr.197T>C. После-
довательность PV807620 имела 5 единичных сино-
нимичных замен: fr.12C>T, fr.15C>T, fr.159G>A, 
fr.195T>C, fr.198C>T. Последовательность PV807621 
была всего на 95% схожа с референсными последо-
вательностями L. interrogans и имела большое коли-
чество несинонимичных замен, что отразилось на её 
положении на филогенетическом древе.

Моча летучих мышей M.  daubentonii содер-
жала ДНК лептоспир, относящихся к L. kirschneri  
и к неопределённому виду Leptospira spp., близкому 
к ветви L. interrogans. Образцы от M. dasycneme были 
генотипированы как L. kirschneri и L. borgpetersenii. 

Обсуждение
Комплексное исследование, проведённое нами 

на территории СЗФО, позволило выявить и оха-
рактеризовать сообщества патогенных лептоспир  
у широкого спектра мелких млекопитающих, вклю-
чая грызунов, насекомоядных и рукокрылых. Иден-
тификация видов животных, выступающих в каче-
стве резервуарных хозяев, играет ключевую роль  
в изучении эпидемиологии лептоспироза, посколь-
ку каждый вид имеет специфичные экологические 
ниши и особенности распространения, определяю-
щие потенциальные риски для человека.

Полученные результаты показали наличие оча-
гов лептоспироза в СЗФО. Наибольшая доля ин-
фицированных особей была отмечена в Санкт-Пе-
тербурге и Республике Карелия, что указывает на 
значимость как природных, так и антропогенных 

ландшафтов в поддержании циркуляции патогена. 
Важно отметить факт носительства Leptospira spp.  
у летучих мышей Ленинградской области. Хотя пря-
мая передача лептоспир от рукокрылых человеку 
окончательно не доказана, растущая популярность 
спелеотуризма увеличивает частоту контактов  
с данными животными и потенциальный риск зара-
жения [8, 9]. Наши данные подчёркивают необходи-
мость оценки этого риска, особенно с учётом того, 
что в популяциях летучих мышей циркулируют как 
минимум 3 вида лептоспир, включая потенциально 
новые генетические варианты.

Возможным путём обмена патогенами между 
разными видами животных могут быть их прямые 
контакты, например, следы пребывания грызунов 
в пещерах или описанные в литературе случаи на-
падения мышей на зимующих рукокрылых [17]. 
Однако данные филогенетического анализа свиде-
тельствуют о сложных путях эволюции лептоспир  
в разных популяциях хозяев.

Относительно низкий процент успешного ге-
нотипирования образцов, полученных из мочи, мо-
жет быть связан с низкой бактериальной нагрузкой, 
деградацией ДНК или большим количеством инги-
биторов в моче.

Филогенетический анализ выявил чёткую ви-
довую кластеризацию патогенных лептоспир с до-
минированием вида L. kirschneri как у грызунов, так 
и у рукокрылых, что подтверждает его экологиче-
скую пластичность и способность адаптироваться 
к различным хозяевам. Это заключение основано 
на изучении последовательностей, полученных 
из мочи летучих мышей: 5 из 7 относились к виду  
L. kirschneri и демонстрировали высокую степень 
сходства со штаммами, циркулирующими среди 
наземных млекопитающих в России и других стра-
нах, что указывает на его широкое географическое 
распространение. Вместе с тем лептоспиры, выде-

Положительные находки Leptospira spp. по результатам исследования методом ПЦР грызунов и насекомоядных,  
отловленных на некоторых территориях СЗФО

Территория отлова Вид зверька
Количество заражённых  

особей/общее количество отловленных 
особей данного вида в районе

Доля заражённых 
животных, %  

(M ± m) 

Ленинградская область Выборгский район Apodemus flavicollis 1/13 7,7 ± 7,4

Myodes glareolus 1/5 20,0 ± 17,9

Кировский район Myodes glareolus 1/31 3,2 ± 3,1

Псковская область Бежаницкий район Apodemus agrarius 3/33 9,1 ± 5,0

Островский район Apodemus agrarius 1/20 5,0 ± 4,9

Apodemus flavicollis 1/6 16,7 ± 15,2

Печорский район Apodemus flavicollis 2/10 20,0 ± 12,6

Пустошкинский район Mus musculus 2/19 10,5 ± 7,0

Республика Карелия Кондопожский район Sorex araneus 1/17 5,9 ± 5,7

Санкт-Петербург Курортный район Apodemus flavicollis 1/38 2,6 ± 2,5

Myodes glareolus 5/145 3,4 ± 1,5
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Рис. 2. Филогенетическое древо, построенное на основании последовательностей фрагмента гена secY, в сравнении 
с референсными последовательностями, полученными из международной базы данных GenBank. 

Референсные последовательности обозначены кодами GenBank с указанием видовой принадлежности штамма, источника и региона 
выделения. Полученные нами нуклеотидные последовательности фрагмента гена secY из органов помечены маркером Δ,  

из мочи — маркером О, также указаны источник и регион выделения.
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ленные от рукокрылых (включая L. borgpetersenii и  
L. kirschneri), часто формировали обособленные 
кластеры, сестринские по отношению к штаммам от 
наземных млекопитающих, что является веским ар-
гументом в пользу гипотезы о формировании у ру-
кокрылых специфичных хозяин-ассоциированных 
генетических линий. Данные этого исследования,  
в котором доминирует L. kirschneri, частично рас-
ходятся с результатами работ других авторов, обна-
руживших лептоспир в тех же географических точ-
ках, где чаще обнаруживались лептоспиры, близкие  
к L. borgpetersenii [9].

Особый интерес представляет последователь-
ность PV807621, выделенная от M. daubentonii. Она 
демонстрирует лишь 95% сходство с референсными 
штаммами L. interrogans и содержит множество не-
синонимичных замен, что позволяет предполагать 
обнаружение нового, ранее не описанного аллель-
ного варианта или вида, адаптированного к летучим 
мышам. Эти данные согласуются с результатами ис-
следований, проведённых в других регионах мира, 
где у рукокрылых также доминирует L. kirschneri и 
обнаруживаются потенциально новые виды лепто-
спир [3, 8, 9], что подчёркивает общность эволю-
ционных процессов в адаптации этого патогена  
к новым хозяевам.

Присутствие различных видов лептоспир  
(L. interrogans, L. kirschneri, L. borgpetersenii) у 
грызунов и насекомоядных указывает на их роль 
как ключевых резервуаров патогена в природных 
очагах. Как известно, лептоспиры обычно вызы-
вают у своих природных хозяев бессимптомную 
инфекцию, характеризующуюся длительным вы-
делением возбудителя в окружающую среду [18]. 
Ещё одним результатом нашего исследования стало 
обнаружение филогенетического сходства между 
штаммами L. borgpetersenii, выделенными от гры-
зунов из Псковской области (PV590902, PV590904), 
и штаммом, выделенным от человека во Франции 
(OQ230517.1). Этот факт свидетельствует о широ-
ком распространении лептоспир, имеющих близкие 
филогенетические свойства и способных вызвать 
заболевание у людей в разных странах.

По результатам анализа последовательностей 
фрагмента гена secY, полученных при секвенирова-
нии, у M. glareolus и A. flavicollis были выявлены 
все три вида лептоспир, что может указывать на их 
роль как важного резервуара патогенов и свидетель-
ствовать о широкой экологической нише, делающей 
их потенциальным источником инфекции для дру-
гих животных и человека. В предыдущем нашем 
исследовании в M. glareolus и A. flavicollis выявляли 
только L. borgpetersenii [19]. 

Заключение 
Впервые на территории СЗФО была проведе-

на комплексная оценка заражённости лептоспира-

ми различных мелких млекопитающих (грызунов, 
насекомоядных и летучих мышей) с последующим 
филогенетическим анализом выделенных штаммов. 
Установлено, что данные виды животных являются 
потенциальными источниками лептоспирозной ин-
фекции. Методом секвенирования по Сэнгеру фраг-
мента гена secY было показано, что наряду с извест-
ными видами патогенных лептоспир (L. interrogans, 
L. kirschneri, L. borgpetersenii) в популяциях руко-
крылых циркулируют генетически обособленные 
варианты, потенциально представляющие новые 
таксоны.

Таким образом, результаты исследования под-
чёркивают важность мониторинга за циркуляцией 
и генетическим разнообразием возбудителей леп-
тоспироза в популяциях диких и синантропных 
животных. При оценке рисков, связанных с распро-
странением лептоспироза, необходимо учитывать 
не только видовой состав лептоспир, но и их эво-
люционные особенности, связанные с адаптацией к 
конкретным хозяевам. Такой подход поможет в раз-
работке более эффективных стратегий профилакти-
ки и контроля за лептоспирозной инфекцией. 

С П И С О К  И С Т О Ч Н И К О В  |  R E F E R E N C E S 

1.	Транквилевский Д.В., Киселева Е.Ю., Корзун В.М. и др. 
Эпизоотолого-эпидемиологическая ситуация по лепто-
спирозам в Российской Федерации в период с 2013 по 
2022 г. и прогноз на 2023 г. Проблемы особо опасных ин-
фекций. 2023;(3):43–50. Trankvilevsky D.V., Kiseleva E.Yu., 
Korzun  V.M., et al. Epizootiological and epidemiological 
situation on leptospirosis in the Russian Federation over the 
period of 2013–2022 and the forecast for 2023. Problems of 
Particularly Dangerous Infections. 2023;(3):43–50. 
DOI: https://doi.org/10.21055/0370-1069-2023-3-43-50 
EDN: https://elibrary.ru/juxeds

2.	Инфекционная заболеваемость в Северо-Западном феде-
ральном округе России. Закономерности и особенности 
эпидемического процесса в современный период: ана-
литический обзор. СПб.; 2007. Infectious morbidity in the 
Northwestern Federal District of Russia. Patterns and features 
of the epidemic process in the modern period: an analytical 
review. St. Petersburg; 2007.

3.	Dietrich M., Mühldorfer K., Tortosa P., Markotter W. Leptospira 
and bats: story of an emerging friendship. PLoS Pathogens. 
2015;11(11):e1005176. 
DOI: https://doi.org/10.1371/journal.ppat.1005176

4.	Ананьина Ю.В. Лептоспирозы в Российской Федерации: 
современные особенности эпидемического проявления 
природных и техногенных очагов. Ветеринарная патоло-
гия. 2004;(4):54–7. Anan'ina Yu.V. Leptospirosis in the Russian 
Federation: modern features of the epidemic manifestation 
of natural and technogenic foci. Veterinary Pathology. 
2004;(4):54–7. EDN: https://elibrary.ru/hsqcoh

5.	Цвирко Л.С., Нараленков В.А. Роль мышевидных грызу-
нов и насекомоядных в поддержании лептоспирозной ин-
фекции в очагах припятского Полесья и сопредельных к 
нему землях. Здоровье для всех. 2009;(2):51–3. Tsvirko L.S., 
Naralenkov V.A. The role of murine rodents and insectivores 
in maintaining leptospiral infection in the foci of the Pripyat 
Polesye and adjacent lands. Health for All. 2009;(2):51–3. 
EDN: https://elibrary.ru/tvvufn



770 771ЖУРНАЛ МИКРОБИОЛОГИИ, ЭПИДЕМИОЛОГИИ И ИММУНОБИОЛОГИИ. 2025; 102(6) 
DOI: https://doi.org/10.36233/0372-9311-759

ОРИГИНАЛЬНЫЕ ИССЛЕДОВАНИЯ

6.	Каршин С.П., Лоптева М.С., Веревкина М.Н. Мышевидные 
грызуны, насекомоядные и серые крысы. Их роль в фор-
мировании природных очагов лептоспироза на территории 
Ставропольского края. Сборник научных трудов Всероссий-
ского научно-исследовательского института овцеводства 
и козоводства. 2015;2(8):160–7. Karshin S.P., Lopteva M.S., 
Verevkina M.N. Murine rodents, insectivores and gray rats. 
Their role in the formation of natural foci of leptospirosis in 
the Stavropol Territory. Collection of Scientific Papers of the 
All-Russian Scientific Research Institute of Sheep and Goat 
Breeding. 2015;2(8):160–7. EDN: https://elibrary.ru/vdwixh

7.	Azevedo I.R., Amamura T.A., Isaac L. Human leptospirosis: 
In search for a better vaccine. Scand. J. Immunol. 2023; 
98(5):e13316. DOI: https://doi.org/10.1111/sji.13316

8.	Javati S., Guernier-Cambert V., Jonduo M., et al. Diversity of 
Leptospira spp. in bats and rodents from Papua New Guinea. 
Transbound. Emerg. Dis. 2022;69(6):4048–54. 
DOI: https://doi.org/10.1111/tbed.14725

9.	Viskontene A.L., Radyuk E.V., Shapkin O.A., et al. In search of 
pathogenic Leptospira species in Myotis and other vesper bats, 
Russia. Acta Trop. 2025;262:107506. 
DOI: https://doi.org/10.1016/j.actatropica.2024.107506

10.	Компанец Г.Г., Кузнецова Н.А., Иунихина О.В. Эколого- 
эпидемиологические проблемы сочетанных очагов орто-
хантавирусной инфекции и лептоспироза. Международ-
ный журнал прикладных и фундаментальных исследо-
ваний. 2018;(3):175–9. Kompanets G.G., Kuznetsova N.A., 
Iunikhina O.V. Ecological and epidemiological problems of 
combined foci of orthohantavirus infection and leptospirosis. 
International Journal of Applied and Fundamental Research. 
2018;(3):175–9. EDN: https://elibrary.ru/xofqqx

11.	Висконтене А.Л., Дегтярева А.В. Случаи обнаружения ле-
тучих мышей на территории Санкт-Петербурга и в населен-
ных пунктах Ленинградской области в 2022–2023 гг. Тру-
ды Всероссийского НИИ экспериментальной ветеринарии 
имени Я.Р. Коваленко. 2023;83(4):16–21. Viskontene A.L., 
Degtyareva A.V. Cases of bat detection in St. Petersburg and 
settlements of the Leningrad region in 2022–2023. Proceedings 
of the Kovalenko All-Russian Research Institute of Experimental 
Veterinary Medicine. 2023;83(4):16–21. 
DOI: https://doi.org/10.31016/viev-2023-83-4-16

12.	Государственный доклад «О состоянии санитарно-эпиде-
миологического благополучия населения Российской Фе-
дерации в 2024 году». М.;2025. State report «On the state of 
sanitary and epidemiological well-being of the population in the 
Russian Federation in 2024». Moscow;2025.

13.	Di Azevedo M.I.N., Lilenbaum W. An overview on the mole
cular diagnosis of animal leptospirosis. Lett. Appl. Microbiol. 
2021;72(5):496–508. 
DOI: https://doi.org/10.1111/lam.13442

14.	Guernier V., Allan K.J., Goarant C. Advances and challenges 
in barcoding pathogenic and environmental Leptospira. 
Parasitology. 2018;145(5):595–607. 
DOI: https://doi.org/10.1017/S0031182017001147

15.	Cosson J.F., Picardeau M., Mielcarek M., et al. Epidemiology of 
leptospira transmitted by rodents in southeast Asia. PLoS Negl. 
Trop. Dis. 2014;8(6):e2902. 
DOI: https://doi.org/10.1371/journal.pntd.0002902

16.	Баимова Р.Р., Рябико Е.Г., Останкова Ю.В., Токаревич Н.К. 
Оптимизация способа детекции и генотипирования пато-
генных лептоспир в биологических образцах. Клиниче-
ская лабораторная диагностика. 2025;70(3):210–7. Bai
mova  R.R., Riabiko E.G., Ostankova Yu.V., Tokarevich  N.K. 
Optimization of the method for detection and genotyping 
of pathogenic leptospires in biological samples. Clinical 
Laboratory Diagnostics. 2025;70(3):210–7. 
DOI: https://doi.org/10.51620/0869-2084-2025-70-3-210-217 
EDN: https://elibrary.ru/nzncgq

17.	Haarsma A.J., Kaal R. Predation of wood mice (Apodemus 
sylvaticus) on hibernating bats. Popul. Ecol. 2016;58(4):567–
76. DOI: https://doi.org/10.1007/s10144-016-0557-y

18.	Vijayachari P., Sugunan A.P., Shriram A.N. Leptospirosis: an 
emerging global public health problem. J. Biosci. 2008;33:557–
69. DOI: https://doi.org/10.1007/s12038-008-0074-z

19.	Баимова Р.Р., Рябико Е.Г., Гречишкина Д.И. и др. Выявление 
и генотипирование патогенных лептоспир, циркулирующих 
среди грызунов на территории Санкт-Петербурга. Пробле-
мы особо опасных инфекций. 2025;(2):72–8. Baimova R.R., 
Riabiko E.G., Grechishkina D.I., et al. Identification and 
genotyping of pathogenic leptospira circulating among rodents 
in the city of St. Petersburg. Problems of Particularly Dangerous 
Infections. 2025;(2):72–8. 
DOI: https://doi.org/10.21055/0370-1069-2025-2-72-78 
EDN: https://elibrary.ru/lwspnc

Информация об авторах
Рябико Екатерина Геннадьевна  — м. н. с. лаб. зооантропо-
нозных инфекций НИИ эпидемиологии и микробиологии имени  
Пастера, Санкт-Петербург, Россия, riabiko@pasteurorg.ru, 
https://orcid.org/0000-0001-8738-3021
Баимова Регина Равилевна — м. н. с. лаб. зооантропонозных 
инфекций НИИ эпидемиологии и микробиологии имени Пастера, 
Санкт-Петербург, Россия, baimova@pasteurorg.ru, 
https://orcid.org/0000-0002-0145-2653
Кармоков Ислам Анатольевич — м. н. с. лаб. зооантропонозных 
инфекций НИИ эпидемиологии и микробиологии имени Пастера, 
Санкт-Петербург, Россия, karmokov@pasteurorg.ru, 
https://orcid.org/0000-0003-3820-7106
Гречишкина Дарья Игоревна — м. н. с. лаб. зооантропонозных 
инфекций НИИ эпидемиологии и микробиологии имени Пастера, 
Санкт-Петербург, Россия, grechishkina@pasteurorg.ru, 
https://orcid.org/0000-0001-7295-5736 
Лунина Гелена Анатольевна — м. н. с. лаб. зооантропонозных 
инфекций НИИ эпидемиологии и микробиологии имени Пастера, 
Санкт-Петербург, Россия, lunina@pasteurorg.ru, 
https://orcid.org/0009-0006-5832-4966
Лызенко Иван Сергеевич — м. н. с. лаб. зооантропонозных ин-
фекций НИИ эпидемиологии и микробиологии имени Пастера, 
Санкт-Петербург, Россия, lyzenko@pasteurorg.ru, 
https://orcid.org/0000-0001-8112-7879

Information about the authors
Ekaterina G. Riabiko  — junior researcher, Laboratory of zooanthro-
ponozes, St.  Petersburg Pasteur Institute, St. Petersburg, Russia, 
riabiko@pasteurorg.ru, https://orcid.org/0000-0001-8738-3021
Regina R. Baimova — junior researcher, Laboratory of zooanthro-
ponozes, St.  Petersburg Pasteur Institute, St. Petersburg, Russia, 
baimova@pasteurorg.ru, https://orcid.org/0000-0002-0145-2653
Islam A. Karmokov — junior researcher, Laboratory of zooanthro-
ponozes, St.  Petersburg Pasteur Institute, St. Petersburg, Russia, 
karmokov@pasteurorg.ru, https://orcid.org/0000-0003-3820-7106
Daria I. Grechishkina — junior researcher, Laboratory of zooanthro-
ponozes, St.  Petersburg Pasteur Institute, St. Petersburg, Russia, 
grechishkina@pasteurorg.ru https://orcid.org/0000-0001-7295-5736
Gelena A. Lunina — junior researcher, Laboratory of zooanthropono-
zes, St. Petersburg Pasteur Institute, St. Petersburg, Russia, 
lunina@pasteurorg.ru, https://orcid.org/0009-0006-5832-4966
Ivan S. Lyzenko — junior researcher, Laboratory of zooanthroponoz-
es, St. Petersburg Pasteur Institute, St. Petersburg, Russia, 
lyzenko@pasteurorg.ru https://orcid.org/0000-0001-8112-7879
Olga A. Freylikhman — Cand. Sci. (Biol.), senior researcher, Labo
ratory of zooanthroponozes, St. Petersburg Pasteur Institute,  
St. Petersburg, Russia, freilikhman@pasteurorg.ru, 
https://orcid.org/0000-0002-2850-728X



772 МСJOURNAL OF MICROBIOLOGY, EPIDEMIOLOGY AND IMMUNOBIOLOGY. 2025; 102(6) 
DOI: https://doi.org/10.36233/0372-9311-759

ORIGINAL RESEARCHES

Фрейлихман Ольга Александровна — канд. биол. наук, с. н. с. 
лаб. зооантропонозных инфекций НИИ эпидемиологии и микро-
биологии имени Пастера, Санкт-Петербург, Россия, 
freilikhman@pasteurorg.ru, https://orcid.org/0000-0002-2850-728X
Халилов Эрик Серкалиевич — биолог вирусологической лабора-
тории Северо-Западной противочумной станции Роспотребнад-
зора, Санкт-Петербург, Россия, erik.khalilov@yandex.ru, 
https://orcid.org/0000-0002-0599-4302
Токаревич Николай Константинович — д-р мед. наук, профес-
сор, зав. лаб. зооантропонозных инфекций НИИ эпидемиоло-
гии и микробиологии имени Пастера, Санкт-Петербург, Россия, 
zoonoses@mail.ru, https://orcid.org/0000-0001-6433-3486
Вклад авторов: Рябико Е.Г.  —  концепция  и дизайн исследо
вания,  анализ  научной  литературы,  анализ  и  обобщение  
результатов  исследования,  написание  и  редактирование ста-
тьи; Баимова Р.Р. — дизайн исследования, анализ научной ли-
тературы, проведение филогенетического анализа, написание 
статьи; Кармоков И.А. — выполнение преаналитического этапа 
исследования, систематизация результатов исследования; Гре-
чишкина Д.И. — выполнение преаналитического этапа иссле-
дования; Лунина Г.А. — сбор и обработка полевого материала; 
Лызенко И.С.  — выполнение преаналитического этапа иссле-
дования; Фрейлихман О.А. — концепция исследований, общее 
руководство, анализ результатов; Халилов Э.С. — выполнение 
преаналитического этапа исследования; Токаревич Н.К. — кон-
цепция исследования, общее руководство, анализ результатов. 
Все авторы внесли существенный вклад в проведение поиско-
вой и аналитической работы в подготовке статьи, прочитали и 
одобрили финальную версию до публикации. Все авторы под-
тверждают соответствие своего авторства критериям Междуна-
родного комитета редакторов медицинских журналов, внесли 
существенный вклад в проведение поисково-аналитической ра-
боты и подготовку статьи, прочли и одобрили финальную версию 
до публикации.

Статья поступила в редакцию 22.09.2025;  
принята к публикации 29.11.2025; 

опубликована 28.12.2025

Erik S. Khalilov — biologis, Virology laboratory, Northwest Plague 
Control Station, St. Petersburg, Russia, erik.khalilov@yandex.ru, 
https://orcid.org/0000-0002-0599-4302
Nikolay K. Tokarevich — D. Sci. (Med.), Professor, Head, Laboratory 
of zooanthroponozes, St. Petersburg Pasteur Institute, St. Peters-
burg, Russia, zoonoses@mail.ru, 
https://orcid.org/0000-0001-6433-3486
Authors’ contribution: Riabiko E.G. — research concept and de-
sign, analysis of scientific literature, analysis and generalization of 
research results, writing and editing of the article; Baimova R.R. — 
research design, analysis of scientific literature, phylogenetic analy-
sis, writing of the article; Karmokov I.A. — performance of the pre-
analytical stage of the research, systematization of research results; 
Grechishkina D.I. — performance of the pre-analytical stage of the 
research; Lunina G.A. — collection and processing of field material; 
Lyzenko I.S. — performance of the pre-analytical stage of the re-
search; Freylikhman O.A. — research concept, general supervision, 
analysis of results; Khalilov E.S. — performance of the pre-analytical 
stage of the research; Tokarevich N.K. — research concept, general 
supervision, analysis of results. Аll authors confirm that they meet the 
International Committee of Medical Journal Editors criteria for author-
ship, made a substantial contribution to the conception of the article, 
acquisition, analysis, interpretation of data for the article, drafting and 
revising the article, final approval of the version to be published.

The article was submitted 22.09.2025;  
accepted for publication 29.11.2025; 

published 28.12.2025




