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НОВЫЙ ВАРИАНТ ГЕНОМА ORTHOHANTAVIRUS PUUMALAENSE, 

ВЫЯВЛЕННЫЙ У ШТАММОВ ВИРУСА ИЗ ТУЙМАЗИНСКОГО 

РАЙОНА РЕСПУБЛИКИ БАШКОРТОСТАН 

Аннотация: по результатам проведённого сравнительного и филогенети-

ческого анализа нуклеотидных последовательностей участков генома уста-

новлено, что штаммы Orthohantavirus puumalaense, циркулирующие в Туйма-

зинском Районе Республики Башкортостан наиболее родственны штаммам, 

выявленным ранее в Бавлинском районе Республики Татарстан, и входят в ге-

нетически обособленную группу штаммов, распространённых в долине реки Ик 

и, возможно, являющихся реассортантами. Особенности генома штаммов из 

этих двух районов могут быть доказательством в пользу выдвинутой ранее 
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гипотезы о независимой эволюции групп штаммов вируса в популяциях рыжей 

полёвки в пределах отдельных речных долин. 

Ключевые слова: геморрагическая лихорадка с почечным синдромом, 

Orthohantavirus puumalaense, S-сегмент, M-сегмент, L-сегмент, варианты ге-

нома, реассортация. 

Работа выполнена в рамках Программы стратегического академического 

лидерства Казанского (Приволжского) федерального университета (ПСАЛ–

2030). 

На протяжении последних десятилетий Приволжский федеральный округ 

(ПФО) является основным регионом распространения геморрагической лихо-

радки с почечным синдромом (ГЛПС) в Российской Федерации (РФ) [4]. В 

2023 г. в ПФО было зарегистрировано 4313 случаев заболевания из общего ко-

личества 5093 случаев в стране. Основным возбудителем ГЛПС в ПФО является 

вирус Orthohantavirus puumalaense (PUUV) из рода Orthohantavirus семейства 

Hantaviridae, переносимый рыжей полёвкой Myodes glareolus [4, 10]. 

Как и у других ортохантавирусов, геном PUUV состоит из трёх сегментов 

одноцепочечной РНК отрицательной полярности: малого (S), среднего (М) и 

большого (L), кодирующих нуклеокапсидный белок (N-белок), предшественник 

гликопротеинов Gn и Gc (GPC) и РНК-зависимую РНК-полимеразу (RdRp), со-

ответственно [12]. Для генома PUUV характерна высокая вариабельность, ре-

зультатом которой стало образование ряда генетических вариантов, получив-

ших название генетических линий. Из восьми известных на сегодняшний день 

генетических линий две – русская (RUS) и финская (FIN) – распространены в 

РФ: RUS – на большей части европейской территории России (ЕТР), в том чис-

ле в ПФО, а FIN – на севере ЕТР и в Западной Сибири [13]. В настоящее время 

в литературе представлена информация о генетических вариантах PUUV, выяв-

ленных в ряде локаций Курской области [5], центрального региона [6], отдель-

ных субъектов ПФО [1; 2; 11], в частности, Республики Татарстан [3, 7, 8]. Од-

нако данные о вариантах генома PUUV, распространённых в Республике Баш-
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кортостан (РБ), практически отсутствуют [9]. В то же время в 2023 г. в РБ было 

зарегистрировано 886 случаев заболевания, и по уровню заболеваемости (23,1 

на 100 тыс. населения) РБ находилась на четвёртом месте в ПФО [4]. Поэтому 

изучение геномов штаммов PUUV, распространённых в РБ, является актуаль-

ной задачей, и целью исследования было определение генетических вариантов 

вируса, циркулирующих в Туймазинском районе республики. 

Замороженные образцы лёгочной ткани рыжих полёвок, отловленных вес-

ной 2023 г. в окрестностях с. Серафимовский Туймазинского района РБ, были 

получены из Казанского НИИ эпидемиологии и микробиологии. Общую РНК из 

образцов выделяли с помощью реагента «ExtractRNA» (Евроген, РФ) согласно 

протоколу производителя. Для синтеза кДНК использовали обратную тран-

скриптазу «RNAscribe RT» (Биолабмикс, РФ) согласно рекомендациям произво-

дителя. ПЦР-амплификацию участков генома PUUV проводили с использовани-

ем реакционной смеси «5× ScreenMix» (Евроген, РФ) и праймеров, последова-

тельности которых приведены в [7]. Продукты ПЦР-амплификации разделяли 

методом гель-электрофореза в 1% агарозном геле, целевые ПЦР-продукты очи-

щали с использованием набора реагентов «Cleanup S-Cap» (Евроген, РФ) по ме-

тодике производителя и секвенировали по Сэнгеру в Междисциплинарном цен-

тре коллективного пользования КФУ. Выравнивание нуклеотидных последова-

тельностей (НП) проводили с использованием программы MEGA6.0 [14]. Рефе-

ренсными последовательностями служили НП сегментов генома штаммов 

PUUV разных генетических линий, размещенные в электронной базе данных 

GenBank, а также штаммов PUUV из ряда локаций РТ. Для построения филоге-

нетических деревьев применяли метод Maximum Likelihood и модель Tamura-

Nei из программы MEGA6.0 [14]. В качестве внешней группы использовали НП 

сегментов генома Orthohantavirus tulaense. 

Из общего количества 13 образцов вирусная РНК была выявлена в четы-

рёх. Для этих образцов были получены НП, идентифицированные как участки 

генома PUUV: полная кодирующая область (CDS) S-сегмента длиной 1302 н, 

участок CDS М-сегмента длиной 966 н и участок L-сегмента длиной 486 н. В 
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результате сравнительного анализа НП установлено, что наибольшие значения 

идентичности для участков S- и М-сегментов были получены при сравнении 

исследованных штаммов со штаммами PUUV, циркулирующими в окрестно-

стях с. Александровка Бавлинского р-на РТ (табл. 1). Значения идентичности 

для S-сегментов, превышающие 92%, были получены при сравнении с рефе-

ренсными штаммами, распространёнными в различных локациях на территории 

РТ и РБ. Поскольку эти референсные штаммы относятся к генетической линии 

RUS, то можно сделать вывод, что и все исследованные штамми PUUV также 

относятся к этой линии. 

В то же время результаты сравнительного анализа участка M-сегмента 

продемонстрировали, что относительно высокие значения идентичности НП – 

более 90,9% – были получены при сравнении исследованных штаммов с рефе-

ренсными штаммами из РТ, а при сравнении со штаммами из РБ значения были 

значительно ниже – 85,0–85,9%. При сравнении НП L-сегмента исследованных 

штаммов с референсными значения идентичности в большинстве случаев не 

превышали 90,0% (табл. 1). Несмотря на значительный разброс значений иден-

тичности НП исследованных и референсных штаммов PUUV из РТ и РБ для 

разных сегментов генома, результаты сравнительного анализа АП продемон-

стрировали высокие значения идентичности для всех кодируемых полипротеи-

нов: от 98,6–100,0% для N-белка, до 95,7–98,8% для RdRp (табл. 1). 

На филогенетических деревьях, построенных для НП S- и M-сегментов ис-

следованные штаммы из с. Серафимовский Туймазинского района РБ группи-

руются со штаммом из с. Александровка Бавлинского района РТ в одну субкла-

ду «Долина р. Ик, РТ+РБ», так как оба населённых пункта расположены на бе-

регах или поблизости от притоков реки Ик (рис. 1, рис. 2). 

Таблица 1 

Значения идентичности нуклеотидных (НП) и рассчитанных аминокислотных 

последовательностей (АП) исследованных штаммов PUUV из Туймазинского 

района РБ с последовательностями референсных штаммов, %. 

 Генетическая линия PUUV 
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На дереве, построенном для НП участка L-сегмента, исследованные штам-

мы также расположены на отдельной ветке, образуя отдельную субкладу, также 

названную «Долина р. Ик, РТ+РБ» (рис. 3). При этом на деревьях для S- и L-

сегментов самой близкорасположенной к этой субкладе является субклада «РБ», 

включающая референсные штаммы из Башкирии, а на дереве М-сегмента суб-

клада «Долина р. Ик, РТ+РБ» находится на отдельной ветке, с которой сосед-

ствуют ветки субклад, содержащих штаммы из различных частей РТ, а субклада 

«РБ» является более отдалённой. Таким образом, топология дерева М-сегмента 

отличается от топологии двух других сегментов, что может быть признаком ре-

ассортантного просхождения исследованных штаммов из Туймазинского райо-

на. 
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Рис. 1. Филогенетическое дерево, построенное для НП полной CDS S-сегмента. 

Значения бутстрепов меньше 70 не показаны.  

Исследованные штаммы выделены красным цветом 

 

В целом, исследованные штаммы из Туймазинского района РБ вместе с 

референсным штаммом из Бавлинского района РТ образуют отдельную группу, 

обозначенные на рис. 1, рис. 2 и рис. 3 как субклада «Долина р. Ик, РТ+РБ» ге-

нетически обособленную от географически близкорасположенных групп штам-

мов из Западного и Восточного Закамья РТ. 
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Рис. 2. Филогенетическое дерево, построенное для НП участка CDS длиной 966 

н M-сегмента. Значения бутстрепов меньше 70 не показаны.  

Исследованные штаммы выделены красным цветом 

 

В предыдущей работе мы предположили, что миграции рыжей полёвки в 

пост-ледниковый период происходили вдоль речных долин, что привело к обра-

зованию генетически отличающихся групп штаммов PUUV [8]. Полученные ре-

зультаты подтверждают это предположение: и с. Александровка Бавлинского 

района РТ, и с. Серафимовский Туймазинского района РБ расположены в бас-

сейне р. Ик, отделённом водоразделами от бассейнов соседних рек Мензели на 

западе и Белой – на востоке. При этом нужно отметить, что в целом штаммы из 

субклады «Долина р. Ик, РТ+РБ» по значениям идентичности НП S-сегмента 

более близки к референсным штаммам из РБ, чем к штаммам из Закамья РТ, по 

значениям идентичности НП M-сегмента – наоборот, ближе к штаммам из За-

камья, чем к штаммам из РБ, а по значениям идентичности L-сегмента – не-

сколько ближе к штаммам из РБ, однако эти значения не превышают 90,5% 

(табл. 1). Разница в значениях идентичности НП разных сегментов может сви-
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детельствовать, прежде всего, о более низкой скорости молекулярной эволюции 

S-сегмента генома PUUV и о большем давлении отбора на него по сравнению с 

двумя другими сегментами. 

Рис. 3. Филогенетическое дерево, построенное для НП участка CDS длиной 486 

н L-сегмента. Значения бутстрепов меньше 70 не показаны.  

Исследованные штаммы выделены красным цветом 

 

Кроме того, относительно низкие значения идентичности НП M- и L-

сегментов исследованных штаммов с референсными НП из РТ и РБ могут быть 

итогом как достаточно длительной независимой эволюции штаммов PUUV в 

долине р. Ик, так и результатом гибридного происхождения их геномов вслед-

ствие реассортации. Возможными вариантами в таком случае может быть уна-

следование М-сегмента штаммами из долины р. Ик от общего предка со штам-

мами из Закамья и/или получение L-сегмента от неизвестного варианта генома 

PUUV, по всей видимости, распространённого на неисследованной до настоя-

щего времени территории РТ или РБ. В целом, выявленные особенности генома 

штаммов из Туймазинского района могут быть свидетельством их принадлеж-
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ности к отдельной суб-линии генетической линии RUS, отличающейся от трёх 

суб-линий, идентифицированных Блиновой с соавт. [6]. Для проверки этого 

предположения необходимо проведение дальнейших исследований по выявле-

нию вариантов генома PUUV, циркулирующих на ещё неизученных территори-

ях РТ и РБ. 
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