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Введение. Иксодовые клещи – переносчики возбудителей многих инфекционных болезней. Недавно при 
исследовании клещей Rhipicephalus geigyi, собранных с домашнего скота в Гвинейской Республике, обна-
ружен новый многокомпонентный флавиподобный РНК-содержащий вирус, получивший название Kindia 
tick virus (KITV), с необычным механизмом реализации генетической информации. 
Цель работы – обнаружение и исследование генетического разнообразия KITV в иксодовых клещах, со-
бранных на территории провинции Киндиа Гвинейской Республики.
Материалы и методы. В 2021 г. с крупного рогатого скота собрано 324 экземпляра клещей видов 
Amblyomma variegatum, Rh. geigyi, Rh. annulatus, Rh. decoloratus, Rh. senegalensis. Детекция вирусной РНК 
проводилась в индивидуальных образцах клещей методом ОТ-ПЦР с последующим определением нуклео-
тидной последовательности и проведением филогенетического анализа.
Результаты и обсуждение. Инфицированность KITV клещей вида Rh. geigyi составила 12,2%, Rh. annulatus –  
4,4%, Rh. decoloratus – 3,3%. Однако генетический материал KITV в клещах Am. variegatum, являющихся 
одним из доминирующих видов в Западной Африке, выявлен не был. Для всех изолятов вируса опре-
делена частичная нуклеотидная последовательность каждого из четырёх вирусных сегментов (GenBank, 
OK345271–OK345306), филогенетический анализ которых показал высокий уровень их тождественности 
(98,5–99,8%) по каждому из четырёх сегментов вирусного генома с ранее обнаруженными в Гвинейской 
Республике. Полученные изоляты KITV наиболее генетически близки к Mogiana tick virus, который ранее 
был обнаружен в Южной Америке в клещах Rh. microplus, и существенно отличаются от других многоком-
понентных вирусов, циркулирующих в странах Европы и Азии, в том числе и в Российской Федерации. 
Заключение. Генетический материал KITV обнаружен в трёх видах иксодовых клещей, собранных с до-
машнего скота ряда префектур Гвинейской Республики. Уровень инфицированности клещей составил 3,3–
12,2%. Актуальным остаётся продолжение исследований в данном направлении.
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flavi-like Kindia tick virus (Flaviviridae) found in ixodes ticks  
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Introduction. Ixodes ticks are vectors for pathogens of many infectious diseases. Recently, during the study of 
Rhipicephalus geigyi ticks collected from livestock in the Republic of Guinea, a new multicomponent flavi-like RNA 
virus, called Kindia tick virus (KITV), was discovered with an unusual mechanism for the implementation of genetic 
information.
The aim of the work is to detect and study the genetic diversity of KITV in ixodes ticks collected in the territory of 
the Kindia province of the Republic of Guinea.
Material and methods. In 2021, 324 specimens of ticks of the species Amblyomma variegatum, Rh. geigyi, 
Rh. annulatus, Rh. decoloratus, Rh. senegalensis were collected from cattle. The detection of viral RNA was 
carried out in individual samples of ticks by RT-PCR, followed by the determination of the nucleotide sequence and 
phylogenetic analysis.
Results and discussion. KITV detection rates in ticks of the species Rh. geigyi was 12.2%, Rh. annulatus – 4.4%, 
Rh. decoloratus – 3.3%. However, the KITV genetic material has not been identified in Am. variegatum ticks, which 
are one of the dominant species in West Africa. For all virus isolates, a partial nucleotide sequences of each of 
the four viral segments (GenBank, OK345271–OK345306) were determined. The phylogenetic analysis showed a 
high level of identity (98.5–99.8%) for each of the four segments of the viral genome with those previously found 
in the Republic of Guinea. The obtained KITV isolates are most genetically close to Mogiana tick virus, which was 
previously detected in South America in Rh. microplus ticks and significantly differed from other multicomponent 
viruses circulating in Europe and Asia, including the Russian Federation.
Conclusion. KITV genetic material was found in three species of  ixodid ticks collected from livestock in a number 
of prefectures of the Republic of Guinea. The infection rate in ticks was 3.3–12.2%. The continuation of research 
in this direction remains relevant.
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Введение

События последних десятилетий позволяют по-дру-
гому оценить проблему новых и вновь возникающих 
инфекционных болезней вирусной этиологии. Яр-
кими примерами чрезвычайных ситуаций, характе-
ризующими всю опасность таких инфекций, могут 
служить эпидемии птичьего гриппа типа H5N1 и ли-
хорадки Зика, а также продолжающаяся пандемия но-
вой коронавирусной инфекции COVID-19, вызванная 
вирусом SARS-CoV-2. Возникновение этих инфекци-
онных заболеваний является результатом вторичной 
или межвидовой передачи вирусных агентов от их 
естественных хозяев к человеку [1]. 

В то же время рядом авторов показано, что различ-
ные вирусы, представляющие разные семейства, вы-
страивают взаимоотношения в схеме «вирус – хозя-
ин» по определённым правилам. Так, представители 
семейства Flaviviridae демонстрируют разнообразные 
примеры таких взаимодействий [2–4]. Например, ви-
русы денге, Зика или желтой лихорадки передаются 
комарами, вирус клещевого энцефалита – клещами, 
а вирус гепатита С вообще не имеет членистоногих 
переносчиков. 

В связи с этим определённый интерес представляет 
обнаружение новых флавиподобных вирусов, таких 
как Jingmen tick virus (JMTV), который впервые был 
изолирован из клещей вида Rhipicephalus microplus, 
собранных в китайской провинции Хубэй, и назван 
в соответствии с географическим местом открытия – 
регионом Jingmen [5]. Фактически одновременно по-
хожий многокомпонентный флавивирус Guaico Culex 
virus (GCXV) был обнаружен в комарах рода Culex 
в Перу, Панаме и на острове Тринидад в Карибском 
море [5, 6]. 

В дополнение к эктопаразитам генетический ма-
териал вируса JMTV (RC27) также удалось опреде-
лить в плазме крови приматов – красных колобусов 
(род Piliocolobus (Rochebrune, 1877)), обитающих 

в Уганде, а также в сыворотках крови крупного ро-
гатого скота (КРС) и грызунов [5–8]. Предполагает-
ся, что JMTV вызвал вспышки лихорадочных забо-
леваний в Китае и Косово [7, 9, 10]. Это позволило 
говорить о способности данного вируса преодоле-
вать межвидовые барьеры и эффективно реплици-
роваться как в эктопаразитах, так и в теплокровных 
животных. 

Впоследствии в различных видах членистоногих 
и позвоночных были обнаружены другие много-
компонентные флавиподобные вирусы, имеющие 
устройство генома и механизм реализации генети-
ческой информации, схожий с JMTV. Так, Mogiana 
tick virus (MGTV) был выделен из слюнных желёз 
клеща Rh. microplus в Бразилии [11]. Чуть позднее 
на северо-востоке Китая была выявлена циркуля-
ция ранее неизвестного вируса Alongshan (ALSV). 
Вскоре данный патоген был выделен из клещей 
Ixodes ricinus (Linnaeus, 1758) на юго-востоке Фин-
ляндии и в ряде регионов Российской Федерации 
[12, 13]. Многокомпонентные флавиподобные виру-
сы также были обнаружены на территории Турции 
в клещах Rh. sanguineus sensu lato (Latreille, 1806),  
Rh. turanicus (Pomerantsev, 1936), Rh. bursa (Canestrini 
& Fanzago, 1878), Hyalomma marginatum (Koch, 1844), 
Haemaphysalis inermis (Birula, 1895), Ha. parva 
(Neumann, 1897) [14]. Схожий многокомпонентный 
вирус был детектирован в крови больных Крым-
ской-Конго геморрагической лихорадкой (KКГЛ) 
в Косово и на юге России [15]. 

Для организации генома всех флавиподобных ви-
русов характерно наличие сегментов и генов, коди-
рующих два ключевых неструктурных вирусных 
белка, схожих с белками представителей семейства 
Flaviviridae (NS3 и NS5). Многокомпонентные флави-
подобные вирусы имеют в своей структуре от 4 (ха-
рактерно для большинства вирусов, изолированных 
из клещей, летучих мышей, обезьян и человека) 
до 5 (встречается у вирусов, выделенных из комаров) 
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сегментов, которые ограничены с 5’- и 3’-концов не-
транслируемыми регионами, а также полиаденили-
рованы (рис. 1). Сегмент 1 кодирует неструктурный 
NS5-like белок, имеющий гомологию с белком NS5 
(РНК-зависимая РНК-полимераза) классических 
представителей семейства Flaviviridae. Сегмент 3 ко-
дирует неструктурный белок, имеющий высокую сте-
пень гомологии с флавивирусным белком NS3. Белок 
NS3 наряду с NS5 играет центральную роль в реплика-
ции вируса и является одним из наиболее изученных 
неструктурных белков. N-концевой домен NS3 обла-
дает протеазной активностью, которая необходима 
для процессинга полипротеина, а C-концевой домен 
выполняет функцию геликазы и участвует в кэпиро-
вании и синтезе вирусной РНК. На сегодняшний день 
хорошо изучена структура  белка NS3 у большинства 
несегментированных флавивирусов, и их анализ по-
казывает высокую гомологию не только в строении, 
но также в механизмах гидролиза аденозинтрифос-
фата, распознавания и раскручивания РНК [16].  
Структурные белки VP1, VP2 VP3 закодированы 
во втором и четвертом фрагменте и не имеют извест-
ных гомологов среди как флавивирусов, так и дру-
гих известных на сегодняшний день вирусов. Сег-
мент 2 кодирует предполагаемый гликопротеин VP1. 
Белки VP2 (предполагаемый капсидный белок) и VP3 
(предполагаемый вирусный мембранный белок) зако-
дированы в сегменте 4 и имеют частично перекрыва-
ющиеся рамки трансляции [14]. Также рядом авторов 
проведены немногочисленные серологические иссле-
дования на основе структурных белков VP1 и VP2 
с целью изучения циркуляции специфичных антител 
в сыворотках овец и КРС, являющихся прокормите-
лями членистоногих переносчиков [17], или у паци-
ентов с укусом клеща в анамнезе [12].

В настоящее время доказана патогенность многоком-
понентных флавиподобных вирусов для сельскохозяй-

ственных животных и человека. Однако эти сведения 
носят фрагментарный и ограниченный характер. Не 
исключена вероятность того, что их роль в инфекцион-
ной патологии может быть более значимой, чем приня-
то считать. Установление факта того, что многокомпо-
нентные флавиподобные вирусы достаточно широко 
распространены и обнаружены на территории Азии, 
Европы, Африки и Америки, также диктует необходи-
мость в продолжении изучения этой группы патогенов. 

Имеется предположение, что флавивирусы, пере-
носимые клещами, произошли на Африканском кон-
тиненте из Кадам-подобного вируса (KADV) около  
28,5 тыс. лет назад. В дальнейшем они распространи-
лись по территории Европы, Азии и Америки. Вполне 
вероятно, что африканские многокомпонентные фла-
вивирусы, такие как Kindia tick virus (KITV), – наибо-
лее вероятные кандидаты в предшественники совре-
менных представителей данной группы патогенов [18]. 

Ранее на территории Гвинейской Республики при 
проведении метагеномных исследований из суспен-
зий клещей вида Rh. geigyi, собранных с КРС на тер-
ритории провинции Киндиа, впервые был изолирован 
многокомпонентный флавиподобный вирус, полу-
чивший предварительное название Kindia tick virus 
[15, 19]. Было показано, что наибольшую степень го-
мологии KITV имел с MGTV, выделенным из клещей 
Rh. microplus в Южной Америке. 

Уровень различия нуклеотидных/аминокислотных 
последовательностей KITV с другими представите-
лями сегментированных флавиподобных вирусов со-
ставил 7–28/3,1–21,8% (для сегмента 1); 7,7–20,6/3,4–
20,3% (для сегмента 2); 2,3–29,3/1,3–20,8% (для сег-
мента 3) и 0,4–22/0,2–15% (для сегмента 4). 

Целью данной работы был дальнейший поиск и мо-
лекулярно-генетическая характеристика многокомпо-
нентных флавиподобных вирусов в иксодовых клещах, 
собранных на территории Гвинейской Республики.

Рис. 1. Схема строения генома многокомпонентных флавиподобных вирусов на примере KITV.
Fig. 1. Scheme of the structure of the genome of multicomponent flavi-like viruses on the example of KITV.
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Материалы и методы

Исследования были проведены на базе лаборатории 
Российско-гвинейского центра эпидемиологии и профи-
лактики инфекционных болезней, который расположен 
на территории Исследовательского института приклад-
ной биологии в г. Киндиа, Гвинейская Республика [20].

Сбор клещей проводился в период с апреля по май  
2021 г. при осмотре взрослых особей сельскохозяй-
ственных животных, находящихся на свободном выпасе 
на территории префектур Койя, Дюбрека, Форекария, 
Киндиа, Телимеле провинции Киндия (рис. 2). Пред-
варительно полученный и обработанный материал был 
протестирован методами полимеразной цепной реакции 
(ПЦР) и ПЦР с обратной транскрипцией (ОТ-ПЦР) с ис-
пользованием наборов реагентов российского производ-
ства для выявления маркеров возбудителей: РНК вируса  
ККГЛ «АмплиСенс CCHFV-FL»; РНК вируса клеще-
вого энцефалита, ДНК Borrelia burgdorferi sl, Ehrlichia 
chaffeensis/E. muris и ДНК Anaplasma phagocytophilum 
«АмплиСенс TBEV, B. burgdorferi sl, A. phagocytophilum, 
E. chaffeensis/E. muris-FL»; ДНК Coxiella burnetii  
«АмплиСенс Coxiella burnetii-FL», ДНК риккетсий 
группы клещевой пятнистой лихорадки Rickettsia spp. 
«Набор реагентов АмплиСенс Rickettsia spp. SFG-FL» 

(ФБУН «ЦНИИЭ», Россия), а также ДНК Francisella 
tularensis «Ген Francisella tularensis-РГФ» (ФКУЗ  
«РосНИПЧИ «Микроб», Россия). Для последующих 
исследований были выбраны пробы, в которых присут-
ствие вышеупомянутых патогенов не было обнаружено. 

Всего для исследования было собрано, сформировано 
и проанализировано 324 индивидуальные пробы кле-
щей, относящихся к видам Am. variegatum, Rh. geigyi,  
Rh. annulatus, Rh. decoloratus и Rh. senegalensis. Эктопа-
разитов дважды отмывали 70% этанолом для удаления 
внешних загрязнений и наружной микрофлоры, после 
чего хранили при температуре –20 °C до проведения 
дальнейших исследований. Видовую принадлежность 
клещей устанавливали по морфологическим характе-
ристикам согласно определителю [21] с использова-
нием бинокуляра с увеличением ×56 с последующей 
таксономической верификацией нуклеотидной после-
довательности фрагмента гена рибосомальной РНК. 

Обработку исследуемых проб проводили с помо-
щью лабораторного гомогенизатора TissueLyser II  
(QIAGEN, Германия) в 500 мкл стерильного фос-
фатно-солевого буфера. Вирусную РНК выделяли 
из 100 мкл клещевой суспензии методом фенол-хло-
роформной экстракции с использованием реагента 
ExtractRNA™ Reagent («Евроген», Россия). кДНК по-

Рис. 2. Территории префектуры Киндиа (Гвинейская Республика), где были собраны пробы для исследований. Места сбора клещей 
обозначены звездочками.

Fig. 2. Territories of Kindia Prefecture (Republic of Guinea) where samples were collected for research. Tick collection sites are marked with 
asterisks.
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лучали в реакции обратной транскрипции с помощью 
коммерческого набора «РЕВЕРТА-L» («АмплиСенс», 
Россия) согласно инструкциям производителей.

Скрининг исследуемых образцов на наличие генети-
ческого материала KITV осуществляли методом ПЦР 
с парой праймеров KITV1_bF/KITV1_bR, комплемен-
тарных сегменту 1 (NS5-подобный ген, сегмент 1)  
(табл. 1). Для положительных образцов были получены 
ампликоны, частично перекрывающие все 4 сегмента 
генома KITV. Реакцию амплификации ставили в 25 мкл 
реакционной смеси, содержащей 12,5 мкл двукратной 
ПЦР-смеси («БиоЛабМикс», Россия), 0,2 мкМ каждого 
из праймеров и 1,5 мкл кДНК. Праймеры, используе-
мые в данной работе, и ожидаемая длина ампликонов 
представлены в табл. 1. ОТ-ПЦР проводили в ампли-
фикаторе T100 (Bio-Rad, США) согласно следующей 
программе амплификации: активация полимеразы при 
температуре 95 °C – 5 мин; далее 38 последовательных 
циклов: денатурация при 95 °C  – 15 с, отжиг праймеров 
при 57 °C – 20 с, элонгация при 72 °C  – 45 с, финальная 
элонгация при 72 °C – 5 мин. Продукты реакции учиты-
вали методом электрофореза в 2% агарозном геле, со-
держащем бромистый этидий в концентрации 2 мкг/мл.

Нуклеотидные последовательности получен-
ных ПЦР-фрагментов определяли с помощью на-
бора реактивов ABI PRISM® BigDye™ Terminator 
v3.1 (ThermoFisher Scientific, США) с последующим 
анализом на секвенаторе ABI PRISM 3130 (Applied 
Biosystems, США). Полученные хроматограммы из-
учали с помощью программы SeqMan (DNAstar, США). 

Филогенетический анализ проводили с помощью 
пакета программ MEGA Х методом максимального 
правдоподобия с использованием трёхпараметриче-

ской модели эволюции Тамуры Т92 [22]. Показатель 
статистической надёжности узлов филогенетическо-
го дерева рассчитывался с помощью бутстреп-анали-
за для 1000 случайных реплик.

Частичные нуклеотидные последовательности сег-
ментов изолятов KITV, выявленных в данной ра-
боте, были депонированы в международную ба-
зу данных GenBank под номерами OK345271– 
OK345279 – для сегмента 1, OK345280–OK345288 –  
для сегмента 2, OK345289–OK345297 – для сегмен-
та 3, OK345298–OK345306 – для сегмента 4.

Авторы подтверждают соблюдение институци-
ональных и национальных стандартов по исполь-
зованию лабораторных животных в соответствии 
с CONSENSUS AUTHOR GUIDELINES FOR 
ANIMAL USE (IAVES 23 JULY 2010). 

Результаты и обсуждение
В настоящем исследовании РНК KITV была обна-

ружена в 9 пробах. В последующем для всех изолятов 
определены частичные нуклеотидные последователь-
ности каждого из сегментов: 1-й – 1609 пар нуклеоти-
дов (п.н.), 2-й – 980 п.н., 3-й – 1114 п.н. и 4-й – 1116 п.н. 
Также в работе показано, что различия нуклеотидных 
и аминокислотных последовательностей KITV, по срав-
нению с другими представителями сегментированных 
флавиподобных вирусов, составили: для сегмента 1 – 
от 7 до 28% и от 3,1 до 21,8%; для сегмента 2 – от 7,7 
до 20,6% и от 3,4 до 20,3%; для сегмента 3 – от 2,3 
до 29,3% и от 1,3 до 20,8% и для сегмента 4 – от 0,4 
до 22% и от 0,2 до 15% соответственно (табл. 2). 

Уровень гомологии нуклеотидных последователь-
ностей, выделенных в 2021 г. для сегмента 1, соста-

Таблица 1. Последовательности олигонуклеотидных праймеров, используемых в работе
Table 1. Oligonucleotide primer used in the work

Ген-мишень
Target gene

Праймер
Primer

Структура праймера
Primer sequence

Температура отжига, °C
T annealing, °C

Длина ампликона, п.н.
Amplicon length, bp

Internal transcribed  
spacer 2

Boophits 2F GCCGTCGACTCGTTTTGA 57 825
Boophits 2R TCCGAACAGTTGCGTGATAAA

Сегмент 1
KITV
Segment 1

KITV1_aF TGAAGAACGTCAAGCCCTGG 58 602
KITV1_aR GCTGACCCACGAACCTGTTT
KITV1_bF AAAGAAGGGCTCTGAGGGC 58 607
KITV1_bR CTTATACAGGCCCTGTCCCG
KITV1_cF GAAGTGCGGATGGAGCGTAG 58 619
KITV1_cR ACCTGTGGGAGCAGAAGGAT

Сегмент 2
KITV
Segment 2

KITV2_aF AACTTTGGGAGTGACCAGGG 58 617
KITV2_aR GATAAGGCCGTCAGAGCGAG
KITV2_bF CAGGGACGAGACATTGCCAA 58 555
KITV2_bR CCGTGGAGTAGTGGACCGTA

Сегмент 3
KITV
Segment 3

KITV3_aF AATTGGAGAGGCAGAGGGGA 58 609
KITV3_aR GACCTTGTTGGACCAGGTCA
KITV3_bF GGCAACTCATGACCTGGTCC

58 558KITV3_bR AGGACCACTGTGGCGTAGT
Сегмент 4
KITV
Segment 4

KITV4_aF CCCTACCAGGCCTGATACGA
58 615KITV4_aR TAGTAGCGGGCCAGGTTGTA

KITV4_bF GCGGAGAGAGAGAAAACGCA
58 617KITV4_bR ACAGGTTCACGAACACAGCC
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вил 98,5–100%; для сегмента 2 – 99,6–100%; для сег-
ментов 3 и 4 – 99,5–100%. При сравнении с изолятом 
KITV/2017/1, полученным в 2017 г., этот показатель 
был 98,7–99,2%, по сравнению с другими многоком-
понентными флавиподобными вирусами колебался 
от 72 до 90% для фрагмента 1; от 60 до 90% – для фраг-
мента 2; от 73 до 90% – для фрагмента 3 и от 61 до 90% – 
для фрагмента 4. 

На рис. 3 показано, что все последовательности, 
выделенные в 2021 г., кластеризуются в одну группу 
вместе с изолятом KITV/2017/1 [18]. Обращает на се-
бя внимание тот факт, что филогенетические деревья 
выявленных изолятов KITV и других многокомпо-

нентных вирусов, построенные по каждому из сег-
ментов, имеют практически одинаковую топологию. 
В 2021 г. KITV был обнаружен в трёх видах иксо-
довых клещей, но последовательности были весьма 
консервативны, и существенных отличий, связанных 
с таксономической разницей эктопаразитов, выявле-
но не было.

Рядом авторов показано, что многокомпонентные 
флавиподобные вирусы подразделяются как минимум 
на три субклады [23]. Вирус KITV и его выявленные 
в ходе исследования изоляты при проведении анализа 
по каждому из четырёх сегментов генома однозначно 
кластеризуются в субкладу А, куда также относятся 
MGTV (Бразилия), JMTV (Китай, Азия) и вариант 
JMTV/primate/Uganda (Африка). Субклада В вклю-
чает изоляты JMTV с Антильских островов и вари-
анты JMTV/human/Kosovo (MH133313–MH133316), 
выделенные от больных КГЛ. Субклада С объединяет 
изоляты JMTV из Франции (MN095527–MN095530) 
и вирус Alongshan, обнаруженный у домашних жи-
вотных и человека в Китае и позднее выявленный 
в Европе и России. 

Можно предположить, что для вирусов с многоком-
понентным геномом характерны события перегруп-
пировки/рекомбинации, которые могут вносить вклад 
в их генетическую изменчивость. Однако имеющиеся 
данные говорят о том, что геном JMTV чрезвычай-
но стабилен среди позвоночных и беспозвоночных, 
что позволяет предположить, что вирус уже хорошо 
адаптирован к обоим хозяевам. Нуклеотидные после-
довательности различных сегментов представителей 
этой группы показывают высокую степень гомологии 

Таблица 2. Выявление РНК KITV среди разных видов  
иксодовых клещей методом ОТ-ПЦР
Table 2. Detection of KITV RNA among different species of ticks  
by RT-PCR

Вид клеща
Species of ticks

Количество  
экземпляров  

(из них положительных)
Number of samples  
(of which positive)

Встречаемость KITV 
Prevalence  
of KITV

Am. variegatum 197 (0) 0% (95% CI 0–1,9)
Rh. geigyi 49 (6) 12,2%  

(95% CI 5,7–24,2)
Rh. annulatus 45 (2) 4,4% (95% CI 

1,2–14,8)
Rh. decoloratus 30 (1) 3,3% (95% CI 

0,7–16,1)
Rh. senegalensis 3 (0) 0% (95% CI 0–46,2)
Всего
Total

324 (9) 2,8% (95% CI 1,5–5,1)

Рис. 3. Филогенетический анализ изолятов KITV из индивидуальных иксодовых клещей для всех четырёх сегментов генома.
Fig. 3. Phylogenetic analysis of KITV isolates from individual ixodid ticks for all four genome segments.
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среди географически удалённых вирусов, циркули-
рующих в Европе, Азии, Африке и Южной Америке. 
Геномный анализ не позволяет определить очевидные 
мутации, которые могли бы отразить адаптацию ви-
руса к позвоночному или беспозвоночному хозяину. 
Возможно, такую консервативность геномов можно 
связать с распространением одного и того же вируса 
в различных ареалах. Для более полного понимания 
такого широкого распространения вируса необхо-
димо исследовать роль перелётных птиц, грызунов 
и, возможно, летучих мышей.

Заключение
В настоящем исследовании показано, что Kindia 

tick virus является первым сегментированным фла-
виподобным вирусом, обнаруженным на территории 
Западной Африки. Генетический материал KITV по-
лучен при исследовании иксодовых клещей видов 
Rh. geigyi, Rh. annulatus и Rh. decoloratus, собранных 
с домашнего скота, уровень инфицированности со-
ставил 3,3–12,2%. Филогенетический анализ четырёх 
фрагментов KITV показал высокий уровень их гомо-
логии (98,5–100%) с ранее обнаруженными изолята-
ми, выделенными в Гвинейской Республике в 2017 г., 
и позволил кластеризовать их в субкладу А JMTV-
подобных вирусов. 

Таким образом, полученные результаты позволяют 
сделать вывод о необходимости проведения дальней-
ших исследований по изучению циркуляции KITV на 
территории Западной Африки, выявлению видов но-
сителей/переносчиков и определению степени пато-
генности для человека и животных.
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