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Характеристика хантавирусов – возбудителей 
зоонозных геморрагических лихорадок

 

Резюме

Геморрагическая лихорадка с почечным синдромом (ГЛПС) на протяжении уже многих лет представляет значительную проблему 

для здравоохранения многих стран Евразийского континента. В 70-80х были обнаружены вирусы, вызывающие ГЛПС, которые 

вместе с другими близко родственными, но не патогенными для человека вирусами, составили новый род Hantavirus семейства 

Bunyaviridae. В результате изучения вспышки тяжелого заболевания на юго-западе США в 1993 г., было показано, что возбуди-

телем заболевания также является хантавирус. Болезнь впоследствии получила название хантавирусный пульмональный син-

дром (ХПС). В настоящее время установлено широкое распространение хантавирусов, носителями которых в природе являются 

различные виды грызунов. Хантавирусы вызывают хроническую бессимптомную инфекцию у грызунов и передаются человеку 

аэрогенным путём через экскреты инфицированных животных. Долгое время исследования хантавирусов были ограничены их 

высокой патогенностью, отсутствием лабораторной модели инфекции на животных и низким уровнем размножения вируса в 

клеточных культурах. За последние годы, благодаря стремительному прогрессу в разработке и применении молекулярно-био-

логических методов, были достигнуты значительные успехи в исследованиях хантавирусов. В настоящем обзоре представлены 

данные, касающиеся изучения различных аспектов экологии, молекулярной биологии, морфологии, патогенеза, диагностики 

и других характеристик хантавирусов. 
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Abstract

Hemorrhagic fever with renal syndrome (HFRS) has been a major concern for public health in different countries of the Euroasian 

continent for decades. In 1970s the disease was associated with newly discovered viruses that were to become new members 

(under the genus Hantavirus) of the family Bunyaviridae. During a deadly outbreak of pulmonary syndrome in the southwestern 

United States in 1993, it was shown that causative agents of this devastating disease (designated hantavirus cardio-pulmonary 

syndrome, HCPS) were also hantaviruses. By now hantaviruses are found worldwide and associated with different species of the 

order Rodentia , which are their natural carriers. Hantaviruses persistently infect rodents, however do not cause any disease in 

them and are transmitted to humans through aerosolized excreta. For a long time studies of hantaviruses were limited by their 

high pathogenicity, absence of animal model of infection, and poor growth in cell cultures. With the rapid development of molecular 

biological techniques in last several years substantial progress has been made in various fields of hantavirus research. Different 

aspects of hantavirus ecology, molecular biology, morphology and pathogenesis, as well as current diagnostic methods and other 

characteristics of hantaviruses are considered in this review. 

Key words: hantavirus, HFRS, HPS 

Эпидемиология
История «хантавирусологии» ведет свое начало 

с 1976 года, когда удалось обнаружить с помо-
щью непрямого метода флуоресцирующих антител 
(МФА) специфический антиген вируса-возбудителя 

ГЛПС в криостатных срезах легочной ткани поле-
вых мышей (Apodemus agrarius coreae) [1]. Первый 
штамм вируса был выделен от полевой мыши, от-
ловленной в эндемичном по ГЛПС районе Южной 
Кореи, на территории которого протекает река Хан-
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таан. Вирусный изолят был закреплён в последо-
вательных пассажах на полевых мышах и затем 
зарегистрирован как Hantaan 76-118 в Междуна-
родном каталоге арбовирусов, как прототипный 
штамм вируса-возбудителя ГЛПС.

В результате изучения физико-химических, 
биохимических и морфологических характери-
стик возбудителя ГЛПС была установлена его 
таксономическая принадлежность к семейству 
Bunyaviridae в соответствии с современной клас-
сификацией вирусов [2]. Новый род этого се-
мейства, названный Hantavirus, был образован 
специально для размещения последующих ханта-
вирусов. С этого времени вместо прежнего на-
звания «вирус ГЛПС» принято употреблять «ханта-
вирус».

В 1993 году на территории США произошла 
вспышка заболевания, названного «хантавирус-
ный пульмональный синдром» (ХПС). Возбудите-
лем оказался новый хантавирус, первоначально 
охарактеризованный лишь с помощью молекуляр-
но-биологических методов, а впоследствии изо-
лированный в культуре клеток VERO-E6 и получив-
ший название Sin Nombre [3]. Позднее в других 
штатах из различных природных носителей были 
выделены хантавирусы Black Creek Canal, New 
York и Bayou, также вызывающие у людей сходное 
по патогенезу заболевание [4].

К настоящему времени род Hantavirus включа-
ет 23 зарегистрированных серологически и/или 
генетически различающихся друг от друга ханта-
вирусов. Кроме того, ещё 30 вирусов рассматри-
ваются как возможно новые хантавирусные виды. 
К ним относятся не только патогенные для челове-
ка хантавирусы, но и вирусы с неустановленной к 
настоящему времени эпидемиологической значи-
мостью. Вопрос о реальном количестве существу-
ющих в природе хантавирусов остается открытым, 
как и вопрос об эпидемиологической опасности 
еще не выявленных к настоящему времени ханта-
вирусных генотипов, их природных резервуаров и 
носителей.

Факт обнаружения хантавирусов отмечен, 
практически, во всем мире, кроме Антарктиче-
ского континента. В настоящее время общепри-
нятой является гипотеза, что каждый хантавирус в 
природных условиях эволюционно ассоциирован 
с единственным видом мелких млекопитающих 
[5]. При этом накоплен большой фактический ма-
териал, свидетельствующий о том, что основны-
ми хозяевами хантавирусов являются не только 
представители отряда Грызунов (Rodentia), как 
считалось до недавнего времени, но и представи-
тели отряда Насекомоядных (Insectivorae) [6].

Понимание того, что новые хантавирусы, об-
наруженные у насекомоядных, в частности у зем-
лероек и летучих мышей, более генетически раз-
нообразны, чем хантавирусы, инфицирующие 
грызунов, наводит на мысль о том, что эволю-
ционная история хантавирусов более древняя и 

сложная, чем ранее предполагалось, и что грызу-
ны, возможно, не являлись исходным хозяином 
для предковых форм хантавирусов [7].

Описаны случаи обнаружения хантавирусов и/
или антител у кошек, птиц, телят и других видов 
[8 – 11], которые, судя по косвенным данным, мо-
гут быть лишь случайными хозяевами возбудителя, 
то есть служить биологическим тупиком инфекции. 
Однако этот феномен еще требует эксперименталь-
ного подтверждения.

Возбудителями ГЛПС в странах Евразии яв-
ляются вирусы Hantaan, Seoul, Amur, Puumala и 
Dobrava/Belgrade (4 генотипа), а хантавирусного 
пульмонального синдрома - вирусы Sin Nombre, 
Black Creek Canal, New York, Bayou в странах Се-
верной Америки и вирусы Andes, Laguna Negra – 
в странах Южной Америки. В отличие от ГЛПС в 
клинической картине ХПС ведущим является по-
ражение легких (интерстициальная пневмония), 
сопровождающееся, как правило, очень тяжелым 
течением болезни (отек легких, кардиошок), в 40 
– 50% случаев заканчивающимся летальным ис-
ходом [12].

Морфология и молекулярная биология
Вирионы хантавирусов имеют округлую форму 

с размером в диаметре от 90 до 130 нм. Липидо-
содержащая оболочка имеет выступы, сформиро-
ванные вирионными гликопротеинами; вирусные 
частицы морфологически однородны [13, 14]. Пла-
вучие плотности вирусных частиц в растворах саха-
розы и хлорида цезия составляют 1,16 – 1,17 г/мл 
и 1,20 – 1,21 г/мл соответственно [15].

Хантавирусы инактивируются растворителями 
липидов и термообработкой при температуре 50 
°С; они стабильны лишь в нейтральной среде при 
значениях pH не ниже 5 и не выше 8 [15].

Геном хантавирусов представляет собой сег-
ментированную одноцепочечную негативную РНК. 
Три сегмента генома: – большой (L), средний (M) 
и малый (S) – соответственно кодируют вирусную 
РНК-зависимую РНК-полимеразу L, поверхностные 
гликопротеины G

N
 и G

C
 и нуклеокапсидный белок N 

[16 – 18]. Каждый из геномных сегментов имеет 
единственную функционирующую открытую рамку 
трансляции (ОРТ). Вирусы других родов семейства 
Bunyaviridae имеют дополнительную ОРТ в составе 
M-сегмента, предшествующую последовательности 
первого гликопротеина и кодирующую неструктур-
ный белок NS, а также амбиполярную (ambisense) 
ОРТ в составе S-сегмента, кодирующую другой не-
структурный белок. В составе S-сегмента хантави-
русов (кроме Hantaan, Seoul и Belgrade/Dobrava) 
имеется еще одна потенциальная ОРТ той же по-
лярности, что и основная, однако соответствуюший 
ей белок (7-10К) пока не обнаружен.

Вирусные белки L, G1, G2 и N имеют молеку-
лярные массы 200K, 72K, 56K и 45K соответствен-
но. Все три сегмента хантавирусной РНК имеют на 
3›-концах одну и ту же характерную короткую по-
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следовательность 3›-AUCAUCAUCUG-…-5›, отличаю-
щую их от других буньявирусов.

Вирион проникает в клетку, прикрепляясь к ее 
поверхности участками одного или обоих наружных 
белков (G1 и G2), с последующим эндоцитозом. Для 
проникновения в клетку патогенные и непатоген-
ные хaнтавирусы используют различные рецепто-
ры, b3 и b1 интегрины соответственно [19].

Инициация транскрипции у хантавирусов, пред-
положительно, происходит так же, как у вируса 
гриппа, а именно: эндонуклеаза, входящая в со-
став полимеразного комплекса вириона расще-
пляет мРНК зараженной клетки с образованием 
кэпированных фрагментов, действующих впослед-
ствии в качестве праймеров-затравок. Наличие у 
клеточных мРНК 5›-кэп-фрагментов является не-
обходимым условием для описанного расщепле-
ния [20]. Полученные праймеры гетерогенны по 
нуклеотидным последовательностям и имеют длину 
10 – 18 нуклеотидов. Эти неспецифические по-
следовательности были обнаружены на 5›-концах 
РНК разных буньявирусов, включая хантавирусы. 
Наличие метилированных кэпов было доказано пу-
тем иммуноселекции мРНК с помощью специфи-
ческих моноклональных антител [21]. Вероятный 
механизм инициации цепи, получивший название 
«репраймирование» (prime-and-realign), заклю-
чается в следующем. Первичная транскрипция с 
образованием мРНК инициируется гуанин-терми-
нированным праймером, имеющим клеточное про-
исхождение; синтез геномной РНК вызывается с 
помощью трифосфорилированного гуанина (ГТФ), 
комплементарного матричному цитозину в пози-
ции +3. После удлинения цепи на несколько ну-
клеотидов, синтезируемая цепь переотжигается на 
предшествующем участке матрицы, благодаря на-
личию терминальных нуклеотидных повторов, по-
сле чего начинается непосредственно транскрип-
ция геномной РНК.

Геномные РНК-сегменты образуют комплексы 
с N-белком, формируя L-, M- и S-нуклеокапсиды. 
Предшественник поверхностных гликопротеинов, 
кодирующийся РНК М-сегмента, расщепляется в 
процессе синтеза белка (котрансляционно) на гли-
копротеины G

N
 и G

C
, путем воздействия клеточной 

сигнальной пептидазы на консервативный амино-
кислотный мотив WAASA [22]. Было показано [23], 
что ни G

N,
 ни G

C
 не могут покинуть эндоплазмати-

ческий ретикулум, при условии, что они трансли-
рованы независимо друг от друга. Есть и другие 
данные [21], свидетельствующие, что поверхност-
ные гликопротеины, экспрессированные пооди-
ночке, транспортируются в различные клеточные 
компартменты: G

N
 – в комплекс Гольджи, а G

C
 – в 

эндоплазматический ретикулум. Оба исследова-
ния, однако, сходятся в том, что формирование 
функционального гликопротеинового комплекса 
возможно только в комплексе Гольджи, куда G

N,
 и 

G
C
 транспортируются только в случае их последова-

тельной трансляции с одного мРНК предшествен-

ника. После гликозилирования вирусные частицы 
созревают, почкуясь через мембрану комплекса 
Гольджи и образуя везикулы, которые транспорти-
руются к плазматической мембране с последую-
щим выходом вирионов путем слияния клеточной 
и везикулярных мембран [24].

Антигенные и генетические связи 
между различными хантавирусами 

Антигенные свойства хантавирусов ассоци-
ированы с эпитопами нуклеокапсидного белка и 
поверхностных гликопротеинов. При исследова-
нии различных моноклональных антител к вирусу 
Puumala было выявлено, что нуклеокапсидный бе-
лок вызывает образование антител, не способных 
нейтрализовать инфекционную активность, тогда 
как эпитопы поверхностного гликопротеина, за не-
которым исключением, стимулируют образование 
нейтрализующих, а также гемагглютинирующих 
антител [25].

Использование моноклональных антител в  ла-
бораторной диагностике сделало возможным 
детально определить антигенные связи между 
различными хантавирусами [26]. Тем не менее, ре-
зультаты обследования различных хантавирусных 
штаммов с помощью данного метода могут быть 
весьма разноречивы, и безусловное предпочтение 
при выяснении антигенных взаимоотношений оста-
ётся за реакцией нейтрализации.

В настоящее время на смену выявлению анти-
генного родства хантавирусов с помощью моно-
клональных антител пришел анализ генетического 
и эволюционного родства, проводимый с помощью 
математической обработки данных (филогенетиче-
ский анализ) по нуклеотидным последовательно-
стям вирусного генома. При сравнении получен-
ных таким образом данных с результатами реакции 
нейтрализации по редукции числа бляшек и МФА 
с использованием моноклональных антител было 
показано, что они согласуются между собой [27].

До сих пор, однако, не разработаны критерии 
оценки молекулярно-генетических данных в отно-
шении принадлежности хантавирусов к определен-
ному виду. Международным комитетом по таксо-
номии вирусов были предложены альтернативные 
критерии для видовой дифференциации хантави-
русов, такие как прямое доказательство ассоциа-
ции с определенным видом (или подвидом) грызу-
на-резервуара и носителя; значительная (не менее 
7%) степень различий в аминокислотных после-
довательностях нуклеокапсидного белка; не ме-
нее 4-х кратной двухсторонней разницы в опытах 
перекрёстной нейтрализации вирусов; отсутствие 
естественной реассортации с другими видами [28]. 
Необходимо все же помнить, что эти критерии ис-
кусственны и не могут строго отражать истинную 
картину генетического родства хантавирусов.

Репликация хантавирусов, как и других РНК-
содержащих вирусов, сопровождается высокой ча-
стотой мутаций, вызываемых ошибками копирова-
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ния РНК. Характеристики этих ошибок – скорость 
и частота мутаций. Скорость мутаций (среднее чис-
ло нуклеотидных замен на один цикл репликации) 
была определена для вирусов Hantaan и  Seoul  – 
1,7 x 10-4 и 3,3 х 10-4 нт/сайт/год, соответствен-
но [29], и для вируса Puumala – от 0,7 x 10-7 до 
2,2 х 10-6 нт/сайт/год [30]. Нуклеотидные различия 
среди хантавирусных видов весьма различны. Так 
среди штаммов вируса Puumala различия по S сег-
менту могут достигать 27 %, при этом различия по 
аминокислотным последовательностям не превы-
шают 7,8 %, что, тем не менее, несколько превы-
шает установленную международным комитетом по 
таксономии вирусов межвидовую разницу. 

Явление генетической реассортации как 
in vitro, так и in vivo, было описано для вирусов се-
мейства Bunyaviridae уже давно. Начиная с 1995 
года, подобное явление было обнаружено автора-
ми и у хантавирусов [31]. При этом возможность 
межвидовой геномной реассортации остается не-
известной.

Фенотипические изменения хантавирусов могут 
происходить при смене хозяина [32]. Как уже го-
ворилось, в области изучения хантавирусов при-
нята гипотеза о параллельной эволюции хантави-
русов и их природных носителей-грызунов. Об этом 
свидетельствуют результаты филогенетического 
анализа, проведенного на большом генетическом 
материале – как хантавирусов, так и грызунов. 
Филогенетические взаимоотношения среди ханта-
вирусов оказываются симметричными таковым у 
природных носителей: характер ветвления дендро-
грамм аналогичен у вирусов и их хозяев.

Предполагается, что эволюция хантавирусов, 
подобно другим РНК-содержащим вирусам, про-
исходит благодаря двум известным механизмам: 
генетическому «дрейфу» (накоплению мутаций, а 
также делеций/вставок) и генетическому «шифту» 
(реассортации сегментов генома). Хантавирусы 
обнаруживаются у индивидуальных представи-
телей природных носителей в виде относительно 
гомогенных (1% нуклеотидных различий) популя-
ций – квазивидов [33]. Такой спектр близкород-
ственных генотипов накапливается благодаря от-
сутствию механизмов генетической репарации. 
По-видимому, данный факт является основой бы-
строй эволюции хантавирусов, как представителей 
РНК-содержащих вирусов. Адаптация вируса к из-
меняющимся условиям окружающей среды проис-
ходит путем отбора наиболее приспособленного ге-
нотипа, который и накапливается в подавляющем 
большинстве, хотя наряду с главным присутствуют 
и минорные генотипы [31, 34].

Эпизоотология
У животных, при заражении их хантавирусами 

возникает бессимптомная инфекция [35], во время 
которой вирусный антиген может быть обнаружен 
во многих органах, в основном, в легких. Вирус 
довольно длительное время экскретируется у жи-

вотных со слюной, фекалиями и мочой. Передача 
вируса в популяции мышевидных грызунов проис-
ходит главным образом воздушно-пылевым путём.

Основным путем заражения людей также явля-
ется воздушно-пылевой, при котором вирус, содер-
жащийся в биологических выделениях зверьков, 
в виде аэрозоля попадает через верхние дыха-
тельные пути в легкие человека, где условия для 
его размножения наиболее благоприятны, и затем 
с кровью переносится в другие органы и ткани. 
Заражение возможно также через поврежденную 
кожу при контакте с экскрементами инфициро-
ванных грызунов или со слюной в случае покуса 
зверьком человека. В странах Евразии не было 
зарегистрировано ни одного случая передачи ин-
фекции от человека к человеку или внутриболь-
ничного заражения ГЛПС. В то же время в Южной 
Америке было зафиксировано несколько случаев 
заражения вирусом Андес медицинского персона-
ла от больных ХПС [36].

При изучении природных популяций рыжей по-
левки-резервуарного хозяина вируса Puumala 
были определены несколько фаз развития инфек-
ции, маркерами которой служили антитела, анти-
гены и вирусная РНК в легочной ткани грызунов. 
Первая фаза (первые 2 недели после заражения) 
характеризуется высокими титрами антигена и на-
личием РНК в легких (возможно выделение вируса 
в культуре клеток) и полным отсутствием гумораль-
ного иммунного ответа в отношении хантавирусов. 
Во второй фазе определяются все три маркера 
инфекции. В третьей фазе отмечается нарастание 
уровня антител и возможна детекция РНК, одна-
ко антиген не обнаруживается. При этом попытки 
выделить вирус на культуре клеток оказываются 
безуспешными. Четвертая, последняя, фаза харак-
теризуется наличием антител и невозможностью 
выявления антигена и РНК в легочной ткани.

Молекулярные аспекты патогенеза
В последние годы были достигнуты значитель-

ные успехи в изучении патогенеза хантавирусной 
инфекции). Так, было показано, что внедрение хан-
тавирусов в клетки эндотелия осуществляется пу-
тем взаимодействия вирусных эпитопов с интегри-
нами – клеточными рецепторами, выполняющими 
важную роль в различных процессах клеточного 
метаболизма. Патогенные хантавирусы (возбуди-
тели как ГЛПС, так и ХПС) и непатогенные взаимо-
действуют с различными типами интегринов-b

3
 и -b

1
 

соответственно [19, 37]. b
3
-интегрины в изобилии 

находятся на поверхности эпителиальных клеток и 
тромбоцитов и участвуют в процессах активации 
и агрегации тромбоцитов, межклеточной адгезии, 
а также регуляции проницаемости стенки крове-
носных капилляров. Первоначально, b

3
-интегрины 

были описаны, как рецепторы взаимодействия с 
витронектином – гликопротеином, который на-
ходится в крови в виде неактивного комплекса 
с ингибитором активации плазминогена (PAI-1). 
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Преинкубация культуры клеток с витронектином 
блокировала более чем на 70% способность па-
тогенных хантавирусов инфицировать клетки. 
Белковый комплекс витронектина с PAI-1 являет-
ся важным компонентом коагуляционной системы 
и системы комплемента, хотя функции его в дета-
лях не выяснены. Очевидна взаимосвязь между 
ролью витронектина в регуляции клеточной адге-
зии и активации каскадов протеолиза сыворот-
ки крови и способностью хантавирусов вызывать 
тромбоцитопению и повышение проницаемости 
стенки капилляров, приводящей к геморрагиче-
ским проявлениям [38]. Основной мишенью хан-
тавирусов являются эндотелиальные клетки (ЭК), 
однако деструкция ЭК в тканях умерших от ГЛПС 
и ХПС отсутствует, несмотря на наличие вирусных 
частиц и вирусного антигена в клетках эндотелия 
капилляров легких, селезенки, печени и почек. 
Таким образом, хантавирусы не вызывают лити-
ческого разрушения клеток, но нарушают их нор-
мальные функции. Известно, что эндотелий играет 
определяющую регуляторную роль в ангиoгенезе, 
сосудистой проницаемости, клеточной миграции, 
тромбозе и воспалении. Помимо участия в функ-
ционировании систем комплемента, клетки эндо-
телия играют важную роль в регуляции иммунного 
ответа посредством индукции цитокинов, хемоки-
нов и клеточных рецепторов, мобилизующих им-
мунные клетки. Результатом обширного исследо-
вания [39] уровня транскрипции около 12  тыс. 
генов человека, проведенного с использовани-
ем ДНК-микрочип-технологии, было установлено, 
что количество копий мРНК, транскрибирующих-
ся со 142  генов эндотелиальных клеток, в три 
и более раз выше в клетках, инфицированных 
хантавирусами. Кроме того, было показано, что 
на ранних стадиях инфекции (1-ый день) непато-
генные хантавирусы (Prospect Hill) подавляли или 
индуцировали транскрипцию 67 генов, из которых 
24  интерферон-стимулирующих гена были акти-
вированы, в то время как патогенные (Hantaan и 
New York) воздействовали на транскрипцию толь-
ко 3 генов. Патогенные хантавирусы в отличие от 
непатогенных подавляют интерферон на ранней 
стадии заражения эндотелиальных клеток чело-
века. Хотя патогенные и непатогенные вирусы в 
равной степени могут проникать в ЭК человека, 
но в отличие от патогенных, успешно реплициру-
ющихся в течение всего периода наблюдения, ре-
пликация непатогенного вирусa подавляется к 3 
дню после заражения. Механизм резистентности 
патогенных вирусов к интерферону на поздних ста-
диях инфекции остается непонятным [61, 62]. Было 
показано, что помимо степени регуляции интер-
феронового ответа, хантавирусы, вероятно, имеют 
определенные детерминанты вирулентности, ко-
торые отвечают за их патогенность для человека 
[40]. Ранее важное значение в патогенезе ткане-
вых повреждений и развитии острой почечной не-
достаточности (ОПН) отводилось циркулирующим 

иммунным комплексам и другим иммуноопосредо-
ванным реакциям. В то же время известно, что 
ГЛПС не несет черты, характерные классическому 
аутоиммунному заболеванию даже в случае фор-
мирования хронического тубулоинтерстициального 
нефрита или пиелонефрита [41].

Таким образом, на основании имеющихся к на-
стоящему времени данных, можно утверждать, что 
решающее значение в патогенезе хантавирусной 
инфекции человека имеет прямое повреждающее 
действие вируса на эндотелиальные клетки капил-
ляров (без их разрушения), результатом чего явля-
ется нарушение проницаемости капилляров, отек, 
гипоксия, кровотечение, воспалительные реакции 
различной степени интенсивности, зависящие так-
же от макроорганизма и определяющие течение 
и исход болезни [42].

Иммунный ответ при хантавирусной инфекции
В ответ на хантавирусную инфекцию формиру-

ется, по-видимому, пожизненный иммунитет, по-
скольку не было сообщений о реинфекции. Счи-
тается, что нейтрализующие антитела направлены 
исключительно против вирусных гликопротеинов и 
связывают свободно циркулирующие вирусы. Кле-
точный иммунный ответ индуцируется преимуще-
ственно N-белком, и было показано, что он также 
обладает протективной активностью [43].

Специфические иммуноглобулины класса М 
против трех структурных белков (N, G

N
, G

C
) ханта-

вируса у больных ГЛПС появляются в первые дни 
после начала заболевания и персистируют в крови 
переболевших, довольно длительно, в отдельных 
случаях до 18 месяцев [44]. Вскоре после этого 
появляются иммунные глобулины классов A, E и 
G [45, 46] . Большая часть IgM, IgA и IgG направ-
лена против амино-терминальной части N-белка. 
Антитела к нуклеокапсидному белку у хантавирусов 
обладают большой перекрестной реактивностью, 
особенно среди вирусов, ассоциированных с гры-
зунами одного подсемейства (Murinae, Arvicolinae, 
Sigmodontinae), что вполне ожидаемо, так как по 
сиквенсу аминокислот N-белка гомология между 
вирусами, ассоциированными с грызунами одного 
подсемейства, достигает 79%.

IgA, являющиеся важной частью иммунитета сли-
зистых, присутствуют, как правило, в остром пери-
оде, однако есть данные, что при инфицировании 
вирусом Puumala их обнаруживали в крови спустя 
10 лет после инфекции. Количество антител класса 
E увеличивается в острую стадию болезни и по-
лагают, что они могут иметь определенное значе-
ние в патогенезе хантавирусной инфекции. В то 
же время никакой зависимости между уровнем IgE 
и тяжестью течения болезни выявить не удалось. 
Антитела класса G, в наибольшем количестве при-
сутствующие в крови, появляются вскоре после 
IgМ. Ранний IgG-ответ направлен преимущественно 
против нуклеокапсидного белка. Высоко авидные 
антитела к эпитопам гликопротеинового комплекса 
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появляются позднее, в период ранней реконвалес-
ценции. Доминирующим подклассом иммуноглобу-
линов против всех трех белков хантавируса во все 
периоды болезни являются IgG1. Иммуноспецифи-
ческие IgG2 выявляются у больных хантавирусной 
инфекцией редко. T-клеточный ответ активируется 

на ранних стадиях ГЛПС и ассоциируется с увеличе-
нием числа нейтрофилов, моноцитов, В- и Т-клеток. 
В ряде работ было отмечено, что у большей части 
исследовавшихся пациентов, вирусспецифические 
цитотоксические лимфоциты обнаруживались спу-
стя 6 – 15 лет после заболевания [47, 48].
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