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Введение. Возбудитель африканской чумы свиней (Asfarviridae: Asfivirus: African swine fever virus) (АЧС) –  
двухцепочечный ДНК-вирус размерами 175–215 нм. На сегодняшний день известно 24 его генотипа. 
Кластеризация вирусов АЧС II генотипа проводится путём изучения ограниченного числа выбранных 
областей генома. Несмотря на относительно высокую скорость накопления замен в геноме этого ин-
фекционного агента по сравнению с другими ДНК-содержащими вирусами, число известных геномных 
молекулярных маркёров для изолятов II генотипа до настоящего времени недостаточно для детальной 
субкластеризации.
Целями данной работы являлись сравнительный анализ изолята вируса АЧС ASFV/Zabaykali/WB-
5314/2020 и определение дополнительных молекулярных маркёров, использование которых возможно 
при кластеризации вируса II генотипа.
Материал и методы. В работе использован изолят вируса АЧС ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020. Библиоте-
ку последовательностей конструировали с использованием набора Nextera XT DNA library preparation kit 
(Illumina, США) с помощью методики секвенирования нового поколения (next generation sequencing, NGS).
Результаты. Длина генома исследуемого изолята составила 189 380 п.н., число открытых рамок считы-
вания (ОРС) – 189. При сравнении с референтным геномом Georgia 2007/1 у варианта обнаружены 33 
однонуклеотидных полиморфизма (ОНП). Из них 13 локализуются в межгенных областей 10 приводят  
к изменению аминокислотных последовательностей кодируемых белков и 10 – оказывают влияние на ОРС 
генов вируса АЧС.
Обсуждение. По данным анализа межгенных областей ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 группируется от-
дельно от нескольких изолятов из Польши и 3 – из Китайской Народной Республики (КНР), поскольку не 
содержит тандемных повторов (tandem repeat sequences, TRS). В то же время при построении филоге-
нетического дерева на основании секвенирования гена DP60R данный изолят оказался объединённым  
с таковыми из КНР и Польши. При этом филогенетический анализ полногеномных последовательностей 
подтвердил результаты предшествующих исследований по кластеризации вирусов АЧС II генотипа, а вари-
ант ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 оказался распределённым в группу с изолятами из Китая.
Заключение. Идентифицирована новая вариабельная область генома вируса АЧС – ген DP60R, кла-
стеризация по которому дала результат, аналогичный таковому при анализе полноразмерных геномов. 
Можно предполагать, что дальнейшие работы по групповому распределению изолятов вируса АЧС, ба-
зирующиеся на изучении последовательности этого гена, позволят выявить значимость данной генной 
структуры для научных изысканий в отношении эволюции инфекционного агента и путей его распро-
странения.
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Analysis of the whole-genome sequence of an ASF virus 
(Asfarviridae: Asfivirus: African swine fever virus) isolated 
from a wild boar (Sus scrofa) at the border between Russian 
Federation and Mongolia
Ali Mazloum, Alexey S. Igolkin, Andrey R. Shotin, Nikolay G. Zinyakov, Natalia N. Vlasova, 
Elena V. Aronova, Olga S. Puzankova, Vera L. Gavrilova, Ivan V. Shevchenko

FGBI «Federal Centre for Animal Health» («ARRIAH»), 600901, Vladimir region, Vladimir, Yuryevets microdistrict, Russia

Introduction. The causative agent of African swine fever (Asfarviridae: Asfivirus: African swine fever virus) (ASF) 
is a double-stranded DNA virus of 175–215 nm. To date, 24 of its genotypes are known. Clustering of ASF genotype 
II isolates is carried out by examining a limited number of selected genome markers. Despite the relatively high rate 
of mutations in the genome of this infectious agent compared to other DNA viruses, the number of known genome 
molecular markers for genotype II isolates is still insufficient for detailed subclustering.
The aims of this work were the comparative analysis of ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 virus isolate and 
determination of additional molecular markers which can be used for clustering of viral genotype II sequences.
Material and methods. ASF virus isolate ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 was used to extract genomic DNA  
(gDNA). Sequencing libraries were constructed using the Nextera XT DNA library prepare kit (Illumina, USA) using 
the methodology of the next generation sequencing (NGS).
Results. The genome length was 189,380 bp, and the number of open reading frames (ORFs) was 189. In 
comparison with the genome of reference isolate Georgia 2007/1, 33 single nucleotide polymorphisms (SNPs) 
were identified, of which 13 were localized in the intergenic region, 10 resulted to the changes in the amino acid 
sequences of the encoded proteins, and 10 affected the ORF of ASF virus genes.
Discussion. When analyzing intergenic regions, the ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 isolate is grouped separately 
from a number of isolates from Poland and three isolates from People’s Republic of China (PRC), since it does not 
harbor additional tandem repeat sequence (TRS). At the same time, the construction of a phylogenetic tree based 
on DP60R gene sequencing relates ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 to isolates from PRC and Poland. Moreover, 
phylogenetic analysis of full-genome sequences confirmed previous studies on the grouping of viruses of genotype 
II, and as for the studied isolate, it was grouped with the variants from China.
Conclusion. A new variable region was identified, the DP60R gene, clustering for which gave a result similar to the 
analysis of full-length genomes. Probably, further study of the distribution of ASF virus isolates by groups based on 
the analysis of this gene sequences will reveal its significance for studying the evolution of the virus and its spread.
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Введение

Африканская чума свиней (AЧС) – это высоколе-
тальная геморрагическая болезнь домашних и диких 
свиней (Suidae). В 2020 г. на территории Российской 
Федерации официально нотифицирован 271 очаг этой 
инфекции, в т.ч. 161 среди домашних свиней (Sus 
scrofa domesticus) и 110 – в популяции диких кабанов 
(Sus scrofa)   [17].

Возбудитель заболевания представляет собой 
ДНК-содержащий арбовирус, имеющий икосаэдри-
ческий капсид и суперкапсидную оболочку. Геном 
его представлен двухцепочечной линейной ДНК с ко-
валентно замкнутыми концами и инвертированными 
концевыми повторами (ИКП; inverted terminal repeats, 
ITR)   [14]. Размер центральной консервативной обла-
сти генома составляет ~125 т.п.н. и варьирует в пре-
делах 1,5% (в зависимости от изолята) в отличие 
от 2 граничащих с ней высоковариабельных областей 
на концах молекулы ДНК [5, 6]. Анализ последова-
тельности С-концевой области высококонсерватив-
ного гена B646L, кодирующего капсидный белок p72, 
позволяет разделить все известные изоляты и штам-
мы вируса АЧС на 24 генотипа [1, 3].

В то же время в центральной консервативной об-
ласти имеются чётко локализованные зоны высокой 
вариабельности, например CVR-область гена B602L, 
изменчивость которой обусловлена изменением чис-
ла тандемных повторов (повторяющихся последова-
тельностей) (tandem repeat sequences, TRS). В ряде 
случаев их количество может использоваться для 
определения родства и дифференциации близкород-
ственных вариантов [9].

Геномный анализ выделенных в неблагополучных 
по АЧС странах с 2007 по 2020 гг. изолятов, осно-
ванный на анализе одного гена B646L, не позволяет 
установить пути заноса и распространения вируса на 

различных территориях, поскольку группирует все 
варианты II генотипа. Для дифференциации таких 
изолятов необходимо проведение анализа дополни-
тельных маркерных областей генома возбудителя 
АЧС, в частности определение межгенных областей 
(intergenic region, IGR) и количества тандемных по-
второв в них.

На основании выявления вставки 1 или 2 TRS 
из 10 пар оснований в межгенную область между 
I73R и I329L удалось разделить изоляты II генотипа 
на 4 группы [9]. В референтной лаборатории по АЧС 
ФГБУ «ВНИИЗЖ» идентифицирована дополнитель-
ная 17-нуклеотидная TRS-вставка в межгенной обла-
сти MGF505-9R/MGF505-10R (MGF-2). Анализ этой 
области, в свою очередь, позволил выделить среди 
изолятов II генотипа 3 дополнительных кластера [8].

Изучение стандартно выбираемых фрагментов 
генома (таких как B602L, B646L или E183L) у вари-
антов, принадлежащих ко II генотипу вируса АЧС, 
не даёт достаточно информации для филогенетиче-
ской кластеризации близкородственных изолятов. 
В то же время полногеномное секвенирование пре-
доставляет возможность как идентификации извест-
ных, так и выявления новых геномных маркёров. Зна-
чительный массив данных по идентифицированным 
вариабельным областям вирусного генома делает 
полногеномное секвенирование изолятов, детектиро-
ванных на территории РФ и других стран, единствен-
ным методом, дающим дополнительную информа-
цию об эпизоотологии болезни. В совокупности эти 
сведения позволяют отследить пути распространения 
инфекционного агента.

Целями данной работы являлись сравнитель-
ный анализ изолята ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 
и определение дополнительных молекулярных мар-
кёров, использование которых возможно при класте-
ризации вируса АЧС II генотипа.
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Нами приведены результаты полногеномного секве-
нирования и сравнительного изучения генома вирус-
ного изолята, выделенного от дикого кабана и иден-
тифицированного как этиологический агент первого 
очага инфекции на юго-востоке России (Забайкаль-
ский Край) в непосредственной близости от границы 
с Монголией.

Материал и методы
Вирусные изоляты. В экспериментах исполь зован 
образец патологического материала от ди ко го каба-
на, павшего на территории Мензинского сельского 
поселения, Красночикойского района Забайкальско-
го края РФ (географические координаты 49.364383, 
108.549859), на расстоянии ~2,5 км от границы с 
Китай ской Народной Республикой (КНР). Получен-
ный образец исследован методами полимеразной 
цепной реакции в реальном времени (ПЦР-РВ) и ви-
русовыделения, что позволило установить наличие в 
пробе возбудителя АЧС и его генома [2]. Данный изо-
лят получил название ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020.

Культивирование, титрование и очистка вируса. 
С целью накопления вируса использовали культуру 
клеток селезёнки свиньи (СС) [11, 13]. Накопленный 
вируссодержащий материал объединяли и использо-
вали для выделения геномной ДНК (гДНК).

Выделение генома. гДНК экстрагировали фе-
нол-хлороформным методом; образовавшийся осадок 
затем элюировали в воде, не содержащей нуклеаз [7].

Полногеномное секвенирование, сборка и выравни-
вание последовательности. Библиотеку последова-
тельностей конструировали с использованием набо-
ра Nextera XT DNA library preparation kit (Illumina, 
США). Процедуру секвенирования нового поколе-
ния (next generation sequencing, NGS) выполняли 
с применением комплекта реагентов MiSeq reagent kit 
version 2 (Illumina) с 250 циклами парно-концевого 
прочтения на высокопроизводительном секвенаторе 
Illumina MiSeq System (Illumina). Собранную геном-
ную последовательность выравнивали в соответствии 
с референтным геномом варианта FR682468.1_ASFV/
Georgia 2007/1. Средняя глубина покрытия составила 
×45, длина фрагментов – 250 п.н.

Открытые рамки считывания (ОРС) определяли по-
средством программы GATU. Полная последователь-
ность генома депонирована в базе GenBank с номе-
ром доступа MZ325862.

Филогенетический анализ. С целью проведения срав-
нительного генетического анализа были получены све-
дения о ранее секвенированных изолятах вируса АЧС 
из РФ и соседних с ней стран из GenBank (табл. 1). Ука-
занные последовательности использовали для обнару-
жения однонуклеотидных полиморфизмов (ОНП), вы-
равнивания и определения филогенетического родства 
изолятов. Построение, выравнивание и идентификацию 
ОНП осуществляли в программном обеспечении CLC 
Genomics Workbench v.9 (QIAGEN, Aarhus, Дания; www.
clcbio.com).

Филогенетический анализ последовательностей 
выполняли методом максимального правдоподобия 

(maximum likelihood, ML) путём сравнения с 1000 ите-
рациями начальной загрузки по модели общего обра-
тимого времени (General Time-Reversible, GTR) GTR +  
G + I (общее обратимое время + гамма-распределе-
ние + независимые частоты) = 4 в программной среде  
Mega X [12, 14]. 

Статистическую обработку проводили с исполь-
зованием программы STATISTICA 10.0 для определе-
ния среднего значения (М) и стандартного отклоне-
ния (standard deviation, SD). Различия считали стати-
стически достоверными при величине р ≤0,001.

Результаты
Вирусовыделение и культивирование. Эффект гем-

адсорбции в клеточной культуре СС, инокулирован-
ной вируссодержащим материалом из суспензии ор-
ганов дикого кабана, наблюдали на 3 сут инкубации 
при 37 °С. В дальнейшем полученную вируссодержа-
щую суспензию использовали для проведения после-
довательного пассирования возбудителя на указанной 
культуре.

За титр вируса принимали его максимальное разведе-
ние, вызывающее гемадсорбцию в 50% инфицирован-
ных культур клеток, на 0,1 мл и выражали в виде де-
сятичного логарифма (lg) гемадсорбирующей единицы 
(ГАдЕ). Значения титра рассчитывали согласно методи-
ческим рекомендациям А. Мазлума и соавт. [13].

Динамика изменения показателей вирусного титра 
показала увеличение накопления возбудителя с каж-
дым последующим пассажем (табл. 2), что свиде-
тельствовало об эффективной репликации вируса 
в культуре клеток без изменения его гемадсорбиру-
ющей активности. Эти показатели имели большое 
значение для процедуры дальнейшего накопления 
и очистки вируса из большого объёма вируссодержа-
щей суспензии.

Посредством секвенирования на платформе Illumi-
na определена полная нуклеотидная последователь-
ность генома ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020, размер 
которой составил 189 380 п.н. С использованием 
программы GATU в данном геноме установлено на-
личие 189 ОРС. Изучение полногеномной последова-
тельности показало, что указанный изолят принадле-
жит ко II генотипу [1].

На рис. 1 приведено филогенетическое дерево, по-
строенное на основании результатов анализа С-кон-
цевого фрагмента гена B646L вирусного изолята 
ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020.

Как видно из рис. 1, все изоляты вируса АЧС, выде-
ленные на территории Европы и Азии в течение 2007–
2020 гг., включая ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020, от-
носятся ко II генотипу. На основе анализа межгенных 
областей (I73R/I329L) и MGF505 (9R-10R) указанный 
вариант отнесён к кластеру IGR-1 (рис. 2) и подгруп-
пе MGF-1 [8].

Можно видеть, что ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 
относится к группе IGR-1 наряду с вариантами Geor-
gia 2007/1 (Грузия), China ASFV-wbBS01 (КНР), 
изолятами из России (ASFV/Amur 19/WB-6905 
и ASFV/Kabardino-Balkaria 19/WB-964) и Польши 
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Таблица 1. Сведения об использованных изолятах вируса африканской чумы свиней из базы GenBank
Table 1. Information about African swine fever virus isolates retrieved from GenBank database

Номер изолята
Isolate number

Название изолята
Isolate name

Страна
Country

Номер доступа в GenBank
GenBank аccession number

1 Georgia 2007/1 Грузия
Georgia

FR682468.2

2 ASFV/Primorsky 19/WB-6723 Россия
Russia

MW306190

3 ASFV/Amur 19/WB-6905 Россия
Russia

MW306191

4 ASFV/Ulyanovsk 19/WB-5699 Россия
Russia

MW306192

5 ASFV/Kabardino-Balkaria 19/WB-964 Россия
Russia

MT459800

6 Odintsovo 02/14 Россия
Russia

KP843857.1

7 ASFV/LT14/1490 Латвия
Latvia

MK628478.1

8 China Pig/HLJ/2018 Китай
China

MK333180.1

9 China/2018/AnhuiXCGQ Китай
China

MK128995.1

10 China ASFV-wbBS01 Китай
China

MK645909.1

11 China DB/LN/2018 Китай
 China

MK333181.1

12 Pol17_04461_C210 Польша 
Poland

MG939588.1

13 Pol17_03029_C201 Польша 
Poland

MG939587.1

14 Pol16_29413_o23 Польша 
Poland

MG939586.1

15 Pol16_20540_o10 Польша 
Poland

MG939585.1

16 CzechRepublic 2017/1 Чехия
Czech Republic

LR722600.1

17 Moldova 2017/1 Молдова 
Moldova

LR722599.1

18 Belgium 2018/1 Бельгия 
Belgium

LR536725.1

Таблица 2. Показатели титра накопления изолята вируса африканской чумы свиней ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 (n = 3) в культу-
ре клеток
Table 2. Indicators of accumulation titer of African swine fever virus isolate ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 (n = 3) in the cell culture

Изолят вируса
Virus isolate

Титр вируса в пассаже, lg ГАдЕ50
 (M ± SD)

Virus titer in the passage, lg HAU50 (M ± SD)
Номер пассажа
Passage number 1 2 3

ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 4,21 ± 0,26 5,66 ± 0,14 6,02 ± 0,12
Примечание. ГАдЕ – гемадсорбирующая единица.
Note. HADU, hemadsorption unit.

(Pol17 03029 C201 и Pol16 29413 o23). Однако другие 
изоляты из этих же стран, а также из Чехии, Молдовы 
и Бельгии, имели встройку в указанной межгенной об-
ласти и, следовательно, относились к кластеру IGR-2.

Группирование вариантов вируса исключительно 
на основании сравнения охарактеризованных 2 участ-
ков генома не совпало с результатом филогенетиче-
ского анализа полногеномных последовательностей. 
Так, сравнение геномных последовательностей ва-
рианта ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 и 18 образцов 

из других стран, объединило исследуемый изолят, 
а также варианты из Китая, Бельгии, Молдовы и Че-
хии в отдельный кластер Восток. Соответствующее 
филогенетическое дерево показано на рис. 3.

ОНП идентифицированы в соответствии с данны-
ми, полученными при выравнивании с референтным 
изолятом Georgia 2007/1. В результате анализа обна-
ружены 33 ОНП, из которых 13 локализуются в меж-
генных областях, 10 приводят к изменению амино-
кислотной последовательности кодируемых ими бел-
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ков и 10 – оказывают влияние на ОРС генов вируса 
АЧС. Более подробная информация о расположении 
ОНП представлена в табл. 3.

Использование гена DP60R в качестве маркёра при 
группировании изолятов вируса АЧС в соответствии 
с рекомендациями X. Wen и соавт. [18] позволило 

разделить анализируемые изоляты на 3 группы [18] 
(рис. 4). Как видно из рис. 4, группирование изолятов 
вируса АЧС осуществлялось по следующему прин-
ципу: в группу I вошли изоляты, имеющие такой же 
аминокислотный состав, как и референтный Geor-
gia 2007/1; в группу II – изоляты, имеющие замену 

Рис. 1. Филогенетическое дерево, построенное на основании данных анализа С-концевого фрагмента гена B646L изолята 
ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 вируса африканской чумы свиней.

Примечание. Изолят ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 обозначен кружком черного цвета.
Fig. 1. Phylogenetic tree based on the analysis of the C-terminal fragment of the B646L gene of ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 

isolate of the African swine fever virus.
Note. Isolate ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 is indicated with black circle.
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Рис. 2. Нуклеотидные последовательности межгенной области I73R/I329L изолятов вируса африканской чумы свиней,  
использованных в исследовании.

Примечание. Каждая буква представляет один нуклеотид в соответствии с международной номенклатурой. Присутствующие в геноме тандемные 
повторы обозначены оранжевым и красным цветами, дополнительный тандемный повтор выделен зелёным цветом.

Fig. 2. Nucleotide sequences of the I73R/I329L intergenic region of the African swine fever virus isolates used in the study.
Note. Each letter represents one nucleotide according to international nomenclature. Tandem repeats present in the genome are marked in orange and red;  

an additional tandem repeat is highlighted in green.

Рис. 3. Филогенетическое дерево, построенное на основании данных анализа 15 полных геномных последовательностей 
вируса африканской чумы свиней II генотипа. 

Примечание. Изолят, выделенный на территории Российской Федерации, обозначен кружком черного цвета. 
Fig. 3. Phylogenetic tree based on the analysis of 15 complete genome sequences of the African swine fever virus belonging to genotype II.

Note. Isolate obtained from the Russian Federation is indicated with black circle.
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в позиции 38 (изолейцин (Ile, I) на аспарагин (Asp, 
N)). Наконец, группу III составил единственный изо-
лят ASFV/LT14/1490, который имеет замену в пози-
ции 9 – лизин (Lys, К) на изолейцин (Ile, I). В соответ-
ствии с данными исследования этого участка вариант 
ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 имеет родство с 3 изо-
лятами из КНР, 2 из РФ и 4 – из Польши (рис. 4).

Далее нами проведён филогенетический анализ 
объединённых аминокислотных последователь-
ностей генов MGF505-9R, C84L, I267L и DP60R 
[16, 18] (рис. 5). В соответствии с ним изоля-
ты из КНР и Европы были сгруппированы вместе 
с изолятами ASFV/Primorsky 19/WB-6723 и ASFV/
Amur 19/WB-6905 из РФ. В то же время они отли-
чались от выделенных на территории РФ в 2019 г. 
изолятов ASFV/Ulyanovsk 19/WB-5699 и ASFV/Ka-
bardino-Balkaria 19/WB-964. ASFV/Zabaykali/WB-
5314/2020 не входил в ту же группу, что и перечис-
ленные варианты.

Обсуждение
На протяжении 11 лет вспышки АЧС на территории 

Российской Федерации регистрировались исключи-
тельно в её западных регионах. Однако в 2017 г. но-
тифицировано несколько вспышек среди домашних 
свиней в Иркутской и Омской областях, расположен-
ных в Юго-Восточной Сибири.

К концу 2018 г. и в начале 2019 г. ряд вспышек АЧС 
зарегистрирован в КНР. За ними в том же году после-
довали аналогичные эпизоды в регионах Дальнего 
Востока РФ, граничащих с этим государством. Со-
гласно X. Wen и соавт., [18], генетический анализ по-

зволил установить, что изоляты вируса АЧС из КНР 
наиболее близки к вариантам, выделенным в 2015–
2018 гг. в Польше, Бельгии, Молдове и Чехии [18].

Кластеризация вирусов АЧС II генотипа осущест-
вляется путём исследования ограниченного числа вы-
бранных областей генома (межгенные области меж-
ду I73R и I329L): C84L, MGF360-1L, I267L, DP60R 
и MGF360-16R [9, 10, 18]. Несмотря на относительно 
высокую скорость накопления замен в геноме это-
го инфекционного агента по сравнению с другими 
ДНК-содержащими вирусами (от 10−4 до 10−5 замен/
сайт/год), число известных геномных молекулярных 
маркёров для изолятов II генотипа до настоящего вре-
мени недостаточно для проведения детальной суб-
кластеризации [3].

На сегодняшний день методика полногеномного 
секвенирования остаётся наиболее точной в случаях 
установления филогенетического родства и оценки 
распределения вирусов АЧС в различных геогра-
фических регионах. Это обусловлено тем, что по-
вышенный уровень мутаций в геноме вируса АЧС 
по сравнению с другими ДНК-вирусами не позволяет 
определять степень родства изолятов по единствен-
ному (изолированно выбранному) генетическому 
маркёру, а использование в целях филогенетическо-
го анализа различных комбинаций маркёров может 
группировать одни и те же изоляты в разные класте-
ры. Так, с учётом исследования межгенных областей 
(рис. 2) вариант ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 груп-
пируется отдельно от нескольких изолятов из Польши 
и 3 – из КНР, поскольку не содержит TRS. В то же вре-
мя построение филогенетического дерева на основа-

Рис. 4. Предсказанные аминокислотные последовательности продукта гена DP60R изолятов вируса африканской чумы 
свиней.

Примечание. Каждая буква представляет одну аминокислоту в соответствии с международной номенклатурой. Изоляты, выделенные разными  
цветами, относятся к разным группам в соответствии с мутациями в их последовательностях. 

Fig. 4. Predicted amino acid sequences of the DP60R gene of African swine fever virus isolates.
Note. Each letter represents one amino acid according to international nomenclature. Isolates highlighted by different colors belong to different groups based on 

mutations in their sequences.
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нии секвенирования гена DP60R (рис. 4) объединяет 
ASFV/Zabaykali/WB-5314/2020 с изолятами из КНР 
и Польши.

Следует отметить, что метод кластеризации изо-
лятов вируса АЧС с использованием ограниченного 
числа маркёрных участков генома, будучи наименее 
затратным по времени, даёт различающиеся в пла-
не группировки результаты при использовании раз-
личных комбинаций маркёров. Кроме того, любая 
мутация, не попадающая в границы выбранных для 
исследования участков, вне зависимости от изме-
нённых ей биологических свойств вируса не будет 
учтена. При этом филогенетический анализ полно-
геномных последовательностей подтверждает дан-
ные предыдущих работ по группированию вирусов 
II генотипа, в то время как выделенный на террито-
рии РФ образец в результате кластеризации оказы-
вается распределённым в группу вместе с изолятами 
из КНР [18] (рис. 3).

Заключение

Таким образом, на основании определения полных 
нуклеотидных последовательностей геномов вируса 
АЧС идентифицирована новая вариабельная область 

в виде гена DP60R, кластеризация по которому дала 
результат, аналогичный таковому при изучении пол-
норазмерных геномов. Можно предположить, что 
дальнейшие работы по групповому распределению 
изолятов вируса АЧС, базирующиеся на анализе по-
следовательности этого гена, смогут выявить значи-
мость данной генной структуры для соответствую-
щих научных изысканий в отношении эволюции па-
тогена и путей его распространения.
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