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Вирус клещевого энцефалита (ВКЭ) (Amarillovirales: Flaviviridae, Orthoflavivirus) [1, 2] является 

этиологическим агентом клещевого энцефалита (КЭ), имеющим природно-очаговую природу [3-5]. 
Вирион ВКЭ оболочечный, имеет сферическую форму диаметром 45-60 нм, его геном пред-

ставлен одноцепочечной РНК положительной полярности, состоящей приблизительно из 11 тыс. нук-
леотидов и имеющий кэп-структуру на 5’-конце, которая защищает вирусный геном от деградации и 
необходима для инициации трансляции [1, 2, 6]. В геноме закодирован протяжённый полипротеин-
предшественник, который во время посттрансляционной модификации разрезается клеточными и 
вирусными протеазами на 10 белков. На N-конце полипротеина расположены структурные белки C, M 
(точнее prM, из которого позже вырезается М) и Е, входящие в состав вириона; далее находятся не-
структурные белки вируса: NS1, NS2A, NS2B, NS3, NS4A и NS5, обеспечивающие репликацию вируса 
в инфицированной клетке [1, 2, 7]. 

Наиболее значимым белком вириона является поверхностный белок Е, который играет основ-
ную роль в процессах сборки и созревания вириона, его проникновения в клетку-мишень, а также со-
держит нейтрализующие эпитопы [1, 2, 8]. Определение его нуклеотидной последовательности явля-
ется незаменимой основой как для изучения известных в настоящее время видов вирусов, так и для 
идентификации и характеристики новых вирусов. 

В Приморском крае КЭ занимает важное место в структуре заболеваемости населения по тя-
жести течения и показателям летальности. Заболеваемость клещевым энцефалитом характеризует-
ся периодическими подъемами и спадами, неравномерно распределяясь по территории края, что 
связано с природно-экологическими особенностями Приморья, определяющими существование при-
родных очагов ВКЭ и закономерности их формирования и функционирования [2, 9, 10]. 

Целью данного исследования было изучение генетической характеристики штаммов вируса 
клещевого энцефалита из коллекции НИИ эпидемиологии и микробиологии имени Г.П. Сомова Ро-
спотребнадзора. Для этого из коллекции вирусов были получены 23 штамма: Primorye-4202 , 
Primorye-4195, Primorye-4152, Primorye-124, Primorye-814, Primorye-L270-99, Primorye-653, Primorye-
651, Primorye-635, Primorye-467, Primorye-458, Primorye-37m, Primorye-374-99, Primorye-371, Primorye-
344, Primorye-336, Primorye-28, Primorye-2701, Primorye-2232, Primorye-135, Primorye-119, Primorye-
20n, Primorye-2212. Все штаммы были в различные годы изолированы на территории Приморского 
края [11-13]. РНК ВКЭ выделяли из 10 % суспензии мозга интрацеребрально-инокулированных ново-
рождённых беспородных мышей с использованием коммерческого набора реагентов РНК/ДНК «РИ-
БО-преп» (ЦНИИ эпидемиологии, РФ), кДНК получали при помощи набора «Реверта-L» (ЦНИИ эпи-
демиологии, РФ). Полимеразную цепную реакцию (ПЦР) с «горячим стартом» проводили с использо-
ванием коммерческого набора БиоМастер HS-Taq ПЦР (Биолабмикс, РФ). Анализ полученных ПЦР-
продуктов проводили методом электрофореза в 1,5 % агарозном геле. Секвенирование гена E ВКЭ 
осуществляли методом Сэнгера на капиллярном автоматическом секвенаторе Honor 1616 (Nanjing 
Superyears Gene Technology, КНР). Анализ хроматограмм, выравнивание полученных нуклеотидных 
последовательностей и поиск гомологий с референсными штаммами использовали программу 
Mega v.7.0 (PSU, США). Для построения филогенетического древа использовали метод «ближайшего 
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соседа» (Neighbor-joining algorithm). Верификацию достоверности филограмм осуществляли с помо-
щью бутстрэп-анализа с 1000-ными повторами. 

В результате были получены ампликоны нуклеотидных последовательностей гена E ВКЭ дли-
ной 1488 пар нуклеотидов. Для сравнительного анализа и построения более заполненного филогене-
тического древа из международной базы генетических данных GenBank были взяты нуклеотидные 
последовательности 38 штаммов, изолированных на юге российского Дальнего Востока и депониро-
ванных ранее, в том числе – прототипных штаммов дальневосточного генотипа ВКЭ (Sofjin-1953 
[KU761576], Senzhang [JQ650523], Oshima 5–10 [AB062063]). В качестве аутгруппы выбран штамм 
Aina [JN003206] ВКЭ сибирского генотипа, выделенный в 1963 г. в Иркутской области. Построенное 
филогенетическое древо показало, что все исследованные образцы относятся к дальневосточному 
генотипу ВКЭ, распространенному на территории Приморского края. Дальнейший анализ дендро-
грамм выявил высокий уровень гомологии 7 штаммов с прототипным штаммом Oshima, 14 – с прото-
типным штаммом Sofjin-1953, 2 – с прототипным штаммом Senzhang. 

Наиболее значительную, но неоднородную группу составили штаммы, вошедшие в группу 
Sofjin-подобных. В свою очередь штаммы Primorye-458, Primorye-135, Primorye-371, Primorye-653, Pri-
morye-28, Primorye-814, Primorye-2701, Primorye-119, Primorye-467 сгруппировались на дереве на двух 
близлежащих ветвях. Эти штаммы в большинстве выделены из иксодовых клещей (Parasitiformes: 
Ixodidae) рода Ixodes в 1980-1990-х гг.. Кроме того, 6 штаммов оказались близкородственными штам-
му Dalnegorsk, выделенному в 1972 г. из мозга умершего человека с очаговой формой КЭ. Штамм 
Primorye-20n изолированный нами в 2023 г. из мозга умершего человека, и Primorye-651 сформиро-
вали отдельные ветви. Штамм Primorye-336, выделенный в 1991 г. из крови больного КЭ, филогене-
тически близок к штамму Primorye-92, изолированному в 1992 г из мозговой ткани умершего человека. 

Более однородной оказалась группа Oshima-подобных штаммов. На филогенетическом дере-
ве можно выделить две самостоятельные ветви с высокой статистической достоверностью. Одна со-
стоит из двух штаммов: Primorye-69 (изолирован в 2000 г. из крови пациента) и Primorye-635 (изоли-
рован в 1978 г. из I. persulcatus). Вторую ветвь сформировали все остальные штаммы. 

В группу Senzhang-подобных штаммов вошли штаммы Primorye-2232 и Primorye-2212, которые 
сформировали отдельную подгруппу. Оба штамма обнаружены в клещах I. persulcatus в Красноар-
мейском районе и изолированы в 1985 г.. Нуклеотидная последовательность гена Е этих штаммов 
оказалась идентичной. 

Таким образом, генетическая изменчивость и разнообразие вируса клещевого энцефалита 
дальневосточного генотипа оставляет много вопросов, что диктует необходимость дальнейших эко-
лого-вирусологических и молекулярно-генетических исследований. 
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