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Семейство Flaviviridae объединяет оболочечные вирусы с несегментированным пози-
тивным РНК-геномом, и состоит из 4 родов - Flavivirus, Hepacivirus, Pestivirus и Pegivirus.
Род Flavivirus является самым многочисленным. Для большинства флавивирусов уста-
новлен трансмиссивный механизм передачи через укусы кровососущих членистоногих.
Флавивирусы способны вызывать тяжелые энцефалиты и геморрагические лихорадки у
человека и позвоночных животных.

Несмотря на многообразие вирусов, геном которых представлен несегментированной
молекулой нуклеиновой кислоты, и многообразие вирусов с сегментированным геномом,
эволюционная связь между этими формами организации генома, а также механизмы пере-
хода от одной формы к другой до сих пор неясны. Открытие сегментированных вирусов,
кодирующих флави-подобные белки, позволило выделить группу вирусов условно назван-
ную Jingmenviruses [2]. На данный момент в группу входят вирусы: Jingmen tick virus,
Toxocara canis larva agent, Mogiana-tick virus, Charvil Virus, Guaico Culex virus, Wuhan
aphid virus 1,2, Wuhan cricket virus, Wuhan flea virus, Shuangao insect virus 7. Геном данных
вирусов представлен 4-5 сегментами (+)РНК. Сегменты 1 и 3 кодируют белки, имеющие
сходство с неструктурными белками NS5 (полимераза) и NS2b-NS3 (хеликаза-протеаза)
флавивирусов соответственно, остальные сегменты не имеют известных гомологов и по
данным литературы кодируют структурные белки [2].

Целью данной работы является поиск вирусов группы Jingmenviruses, циркулирующих
в популяции клещей на территории Российской Федерации.

В работе использована ОТ-ПЦР тест-система, амплифицирующая участок NS5 гено-
ма флавивирусов длиной 252 пн [1]. Нами обследованы суспензии клещей, собранных в
республике Тыва, Ульяновской, Челябинской и Астраханской областях. Всего обследо-
вано 2605 клещей (Dermacentor, Ixodes, Hyalomma, Rhipicephaius), объединенных в 392
пула. Для всех положительных образцов определены нуклеотидные последовательности
ампликонов, полученых в ОТ-ПЦР.

В результате обнаружено 8 положительных пулов клещей Ixodes persulcatus, собранных
в Челябинской области в 2014, 1 положительный пул клещей Dermacentor nuttalli, собран-
ных в республике Тыва в 2014, и 1 положительный пул клещей Hyalomma marginatum,
собранных в Астраханской области в 2017. На нуклеотидном уровне полученные после-
довательности фрагмента гена полимеразы продемонстрировали наибольшее сходство с
соответствующим участком гена белка NS5 вируса Jingmen tick.
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