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белками вирусов рода Nairovirus се-
мейства Bunyaviridae. Таким обра-
зом, большая часть генома ISKV, со-
стоящего из трех сегментов РНК (L, 
M и S) негативной полярности, бы-
ла секвенирована. Структура генома 
ISKV является характерной для наи-
ровирусов. L-сегмент кодирует РНК-
зависимую РНК-полимеразу (RdRp). 
М-сегмент кодирует полипротеин-
предшественник двух структурных 
оболочечных гликопротеидов (Gс и 
Gn). S-сегмент кодирует структур-
ный белок нуклеокапсида (N) [8].

L-сегмент ISKV содержит одну 
ОРС длиной 11 877 н.о., которая ко-
дирует белок RdRp длиной 3958 ами-
нокислотных остатков (а.о.). Расчет-
ная масса RdRp составляет 452 кД. 
Размер RdRp ISKV соответствует 
другим найровирусам, у которых он 
может варьировать от 3863 (вирус 
Эрве (ERVEV)) до 4050 а.о. (вирус 
Дугбе (DUGV)). Уровень идентич-
ности полноразмерного RdRp ISKV 
с наировирусами составляет в сред-
нем 45% (от 41% для ERVEV до 47% 
для DUGV) (табл. 1).

M-сегмент ISKV кодирует по-
липротеин-предшественник длиной 
1631 а.о. (у других наировирусов от 
1296 (ERVEV) до 1684 а.о. (вирус 
Крымской-Конго геморрагической 
лихорадки (CCHFV)). В полипроте-
ине (с использованием программы 
SignalP) найден сигнальный пептид, 
который состоит из первых 29 а.о., а 
сайт его нарезания представлен по-
следовательностью AWC/GD. Пред-
полагаемый сайт нарезания зре-
лых белков Gn/Gc в виде PVQ/GL  
определен в позиции 952/953 (по 
полипротеину). Это подтверждает-
ся расположением трансмембран-
ных доменов в С-концевой части 
зрелых белков Gc и Gn, выявлен-
ных с использованием программы 
TMHMM 2.0. Уровень идентично-
сти полипротеина-предшественника 
Gn/Gc ISKV с наировирусами со-
ставляет от 32 до 37% (см. табл. 1).

S-сегмент наировирусов имеет 
одну ОРС, кодирующую структур-
ный белок нуклеокапсида. Его дли-
на варьирует от 482 (CCHFV) до 630 
(ERVEV) а.о. Длина белка N у ISKV 
составляет 485 а.о., а уровень его 
идентичности с известными наиро-
вирусами в среднем достигает 35% 
(см. табл. 1).

В род Nairovirus включены 35 ви-
русов, которые объединены в 7 серо-

групп: CCHF, DUGV, Тиафора (Tiafora – TFAV), Дера Гази 
Хан (Dera Ghazi Khan – DGKV), Хьюз (Hughes – HUGV), 
Сахалин (Sakhalin – SAKHV) и Калюб (Qalyub – QYBV) 
[8]. Полные последовательности генома сегодня извест-
ны только для вирусов групп CCHF и DUGV, а также для 
ERVEV (группа TFAV) [11–14]. Поэтому возможности 
сравнительного молекулярно-генетического и филогене-

Рис. 1. Дендрограммы, построенные на основе сравнения полноразмерных  
аминокислотных последовательностей белков буньявирусов животных.

а – RdRp; б – структурные белки оболочки Gc/Gn; в – белок нуклеокапсида N.

получили протяженные последовательности длиной от 
250 до 12 238 нуклеотидных остатков (н.о.), которые 
проанализировали, используя on-line сервис BLASTX с 
ограничением поиска по таксону "viruses (taxid 10239)". 
Три последовательности (длиной 12 238, 5297 и 1754 
н.о.) были определены как содержащие открытые рам-
ки считывания (ОРС) белков, обладающих гомологией с 
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тического анализа полноразмерных белковых последова-
тельностей наировирусов ограничены. Уровень идентич-
ности белков среди наировирусов указанных серогрупп 
составляет от 35 до 68%. Наиболее консервативным 
белком наировирусов, как и всех буньявирусов, является 
RdRp [8]. Так, уровень идентичности RdRp между виру-
сами группами CCHFV и DUGV составляет около 65%.  
ERVEV обладает с вирусами CCHFV и DUGV около 
46% идентичности [11].

Геномные данные о вирусах рода Nairovirus других се-
рогрупп ограничены частичными последовательностя-
ми (118 а.о.) консервативного участка каталитического 
центра RdRp [15]. Уровень гомологии между наирови-
русами разных серогрупп на данном участке RdRp со-
ставляет от 65 до 75% (табл. 2). Максимальный уровень 
идентичности ISKV здесь составляет 75,7% с вирусом 
Тиламук (Tillamook, TILV; серогруппа SAKHV) и Бан-
диа (Bandia, BDAV; серогруппа QYBV). С остальными 
вирусами ISKV уровень идентичности составляет от 65 
(DUGV) до 74% (QYBV).

Идентичность структурных оболочечных белков Gn/Gc  
у наировирусов с секвенированным геномом составля-
ет от 40 до 50%. ERVEV обладает наименьшим уровнем 
идентичности с вирусами групп CCHFV и DUGV по 
оболочечным белкам (33–39%). Такая гетерогенность 
связана с давлением иммунного ответа, направленного в 
первую очередь на внешнюю часть оболочечных белков, 
несущих основные антигенные детерминанты. ISKV по 
уровню идентичности (32-37%) оболочечных белков 
является равноудаленным от наировирусов серогрупп 
CCHFV, DUGV и TFAV.

Идентичность белка нуклеокапсида N среди наировиру-
сов варьирует от 56 до 63%, при этом ERVEV также явля-
ется наиболее гетерогенным среди них (41–44% идентич-
ности) [11]. Таким образом, хотя наиболее консервативным 
белком является RdRp, уровень дивергенции белка N в 
целом совпадает с уровнем, характерным для RdRp. Одна-
ко уровень идентичности белка N ISKV с наировирусами 
практически совпадает со значениями, полученными для 
полипротеина Gn/Gc, и не превышает 37%.

Филогенетический анализ провели методом "при-
соединения соседей" (neighbor-joining) на основе вы-
ровненных (ClustalW) полноразмерных белковых по-
следовательностей всех трех сегментов буньявирусов 
животных (рис. 1). На построенных дендрограммах 
видно, что ISKV наиболее близко группируется с виру-
сами рода Nairovirus. Структура генома ISKV, уровень 
идентичности белков и результаты филогенетического 

анализа позволяют отнести ISKV к 
роду Nairovirus. При анализе пол-
норазмерных последовательностей 
ISKV формирует внешнюю по от-
ношению к CCHVF, DUGV и TFAV 
ветвь и является, таким образом, 
наиболее дивергентным из наи-
ровирусов, для которых известны 
полные последовательности гено-
ма. При анализе частичных после-
довательностей RdRp (рис. 2) ISKV 
также формирует самостоятельную 
ветвь, которая соответствует но-
вой группе, наиболее близкой (но 
равноудаленной) от вирусов групп 
SAKHV и QYBV.

ISKV экологически связан с ми-
грирующими рукокрылыми. Пред-
полагаемый ареал ISKV охватыва-
ет обширные территории Африки, 
Австралии и Океании и совпадает 

с ареалом облигатных паразитов рукокрылых – клещей 
комплекса A. (Carios) verspertilionis, являющихся основ-
ным переносчиком и, возможно, резервуаром ISKV в 
природе. Это подтверждается выделением в Малайзии 
антигенно близкого вируса Кетерах [16]. Полученные 
нами данные, помимо решения фундаментальных задач, 
связанных с описанием генетического разнообразия и 
таксономии вирусов, могут быть использованы для раз-
работки молекулярно-генетических методов детекции 
ISKV (ПЦР) в целях мониторинга и диагностики ИКЛ 
на эндемичных территориях.

Работа выполнена при финансовой поддержке РФФИ, 
проект № 13-04-01749 "а".
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Таксономия вируса Хасан (Khasan, KHAV) – нового вируса рода 
Phlebovirus (сем. Bunyaviridiae), изолированного из клещей  

Haemaphysalis longicornis (Neumann, 1901) в Приморском крае 
(Россия)

ФГБУ "НИИ вирусологии им. Д.И. Ивановского" Минздрава России, 123098, Москва

Вирус Хасан (Khasan virus – KHAV) был изолирован в Хасанском районе Приморского края в 1971 г. из кле-
щей Haemophysalis longicornis (Neumann, 1901), собранных с пятнистых оленей Cervus nippon Temmink, 1838. 
На основании биологических свойств и морфологии вириона KHAV был отнесен к неклассифицированным 
вирусам сем. Bunyaviridae. В настоящей работе для уточнения таксономического положения KHAV геном 
вируса был частично секвенирован с использованием технологии секвенирования следующего поколения 
(next-generation sequencing). На основании филогенетического анализа частичных последовательностей 
всех трех сегментов генома KHAV был отнесен нами к роду Phlebovirus. Филогенетически KHAV наиболее 
близко группируется с вирусами группы UUKV и обладает с ними на анализируемых участках генома до 62% 
идентичности. Максимальный уровень идентичности наблюдается для фрагментов последовательности 
РНК-зависимой РНК-полимеразы (RdRp). Уровень гомологии KHAV с клещевыми вирусами группы UUKV со-
ставляет от 50 до 62%, тогда как с москитными флебовирусами это значение не превышает 30%.

К л ю ч е в ы е  с л о в а :  вирус Хасан; буньявирусы; флебовирусы; арбовирусы; полногеномное секвенирование; иксо-
довые клещи.
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