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Целью настоящего исследования было изучение топологической структуры дендрограммы 
иерархических отношений для полногеномных нуклеотидных последовательностей штаммов 
вируса клещевого энцефалита, представленных в международной базе молекулярно-
генетических данных в GenBank. Все штаммы этого вируса подразделяются на шесть геноти-
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пов в соответствие с современной номенклатурой: дальневосточный, сибирский, европейский 
(исторические), байкальский, гималайский, 178–79. Чётко выделяются два суперкластера: 
первый полностью совпадает с европейским генотипом, а второй включает все остальные ге-
нотипы, однако по критерию топологической компактности его ядром является дальневосточ-
ный генотип, который и должен претендовать на обобщающее название второго кластера. 
Полученные данные свидетельствуют о необходимости масштабной ревизии генотипической 
структуры вируса клещевого энцефалита. 
Ключевые слова: вирус клещевого энцефалита, дальневосточный генотип, сибирский ге-
нотип, европейский генотип, байкальский генотип, гималайский генотип, генотип 178–79 
 
FOR THE REVISION OF THE GENOTYPIC STRUCTURE OF THE TICK-BORNE ENCEPHALITIS 
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The purpose of this study was to study the topological structure of the dendrogram of hierarchical re-
lationships for the complete genome nucleotide sequences of tick-borne encephalitis virus strains 
presented in the international database of molecular genetic information (GenBank). All strains of 
this virus are divided into six genotypes in accordance with modern nomenclature: Far Eastern, Sibe-
rian, European (historical), Baikal, Himalayan, 178-79. Two superclusters are clearly distinguished: 
the first one completely coincides with the European genotype while the second one includes all oth-
er genotypes. However, according to the criterion of topological compactness, its core is the Far 
Eastern genotype, which should claim the generalizing name of the second cluster. The data ob-
tained indicate the need for a large-scale revision of the genotypic structure of the tick-borne en-
cephalitis virus. 
Keywords: tick-borne encephalitis virus, Far Eastern genotype, Siberian genotype, European geno-
type, Baikal genotype, Himalayan genotype, genotype 178-79. 
 
Вирус клещевого энцефалита (Amarillovirales: Flaviviridae, Orthoflavivirus), или Orthofla-

vivirus encephalitidis 1, относится к внетаксономической экологической группе арбовирусов, распро-
страняемых иксодовыми клещами (Parasitiformes: Ixodidae) [12, 14, 16]. Природные очаги 
O. encephalitidis в Северной Евразии формируют практически непрерывную полосу от Атлантического 
до Тихого океана в зоне средней и южной тайги, хвойно-широколиственных и широколиственных ле-
сов, а также постепенно истончающееся «кружево ареала» в лесостепи и в северной тайге [5, 8, 17-
19]. В антигенную группу клещевого энцефалита входят 9 вирусов: Алхурма (O. alkhurmai), клещевого 
энцефалита (O. encephalitidis), Гаджетс-Галли (O. gadgetsense), леса Кьясанур (O. kyasanurense), Лан-
гат (O. langatense), Негиши (O. negishi), омской геморрагической лихорадки (O. omskense), Повассан 
(O. powassanense), Карши (O. royalense) [14, 9, 11, 15, 25]. 

Основными переносчиками и естественным резервуаром O. encephalitidis в природе являются 
иксодиды Ixodes ricinus (в Европе) и I. persulcatus (в Азии). Дополнительные переносчики: I. pavlovskyi, 
Dermacentor pictus, D. silvarum, Haemaphysalis concinna, H. japonica и ещё около 14 видов клещей. Пе-
редача вируса может осуществляться трансфазно и трансовариально. Вирусофорность клещей по-
стоянно поддерживается за счёт того, что они питаются кровью различных животных – копытных 
(Cetartiodactyla), грызунов (Rodentia), птиц (Aves) – многие из которых являются эффективными ам-
плификаторами O. encephalitidis [10, 13, 14]. Основной путь заражение человека – это прикрепление и 
питание клеща; второстепенный – при попадании биологических жидкостей заражённого клеща в ра-
ну или слизистые оболочки (при расчёсах, раздавлении и т.п.); ещё реже – алиментарно (при упо-
треблении в пищу сырого молока коз и коров) [6, 12, 14, 20, 22]. Передача от человека к человеку не-
возможна. Известны случаи передачи O. encephalitidis через переливание крови и кормление гру-
дью [1, 14, 27]. 

Геном O. encephalitidis кодирует 3 структурных белка (капсидный белок C, мембранный M, по-
верхностный E) и 7 неструктурных белков (NS1, NS2A, NS2B, NS3, NS4A, NS4B и NS5). Оболочечная 
вирусная частица икосаэдрический капсид диаметром 40-60 нм. Геном вируса представляет собой 

                                                           
1 Наряду с традиционными названиями вирусов, мы будем использовать бинарную номенклатуру [23], 
рекомендованную ICTV (International Committee on the Taxonomy of Viruses – Международным комите-
том по таксономии вирусов). 
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одноцепочечную положительносмысловую РНК размером в среднем порядка 11 тысяч пар нуклеоти-
дов и кодирует единственный полипротеин-предшественник протяжённостью 3414 аминокислот, ко-
торый расщепляется вирусными и клеточными протеазами на перечисленные выше белковые про-
дукты [3, 6, 25, 26]. 

Современная генотипическая классификация O. encephalitidis выделяет три основ-
ных (исторических) генотипа – дальневосточный, сибирский, европейский – и ещё два генотипа, 
надёжно охарактеризованных уже в нынешнем веке: Байкальский и Гималайский (Тибетский, или Ци-
нхайский); штамм 178–79 рассматривается пока как «зародыш» возможного генотипа (возможно, это 
архаичная генетическая линия, «растворившаяся» в других генотипах) [4, 7, 14, 21, 24, 25, 28]. Эта-
лонные штаммы дальневосточного генотипа (Sofjin), сибирского (Aina) и европейского (Найдорф) де-
понированы, в частности, в Коллекцию патогенных микроорганизмов НИИ эпидемиологии и микро-
биологии им. Г.П. Сомова Роспотребнадзора [2]. 

В международной базе молекулярно-генетических данных GenBank, на сегодняшний день, со-
держится 543 нуклеотидных последовательности, которые целиком включают открытую рамку считы-
вания для полипротеина-предшественника. Эти последовательности элайнмированы с помощью 
Unipro UGENE 52.1 и использованы для кластерного анализа с помощью программного обеспечения 
RStudio 2025.05.1 (алгоритм Complete linkage); в качестве аутгруппы в дендрограмму была добавлена 
полногеномная последовательность O. omskense / Kubrin (GenBank ID: AY438626). Анализ топологи-
ческой структуры осуществляли с помощью собственных скриптов в программе MatLab R2019b. 

В полученной дендрограмме (рис. 1) можно выделить не меньше шести кластеров, каждый из 
которых может претендовать на роль самостоятельного генотипа при выборе соответствующего по-
рогового значения генетических отличий между генотипами. Дальневосточный генотип представлен 
148 нуклеотидными последовательностями, сибирский – 116, европейский – 252, Байкальский – 23. 
Гималайский генотип представлен двумя штаммами: O. encephalitidis / Himalaya-1 (GenBank ID 
MG599476) и O. encephalitidis / Himalaya-2 (GenBank ID MG599477). Генотип 178–79 представлен тоже 
двумя штаммами: O. encephalitidis / 178-79 (GenBank ID EF469661) и O. encephalitidis / Hulunbuir (Gen-
Bank ID PV626569). 

Если в первой половине прошлого века клещевой энцефалит считался заболеванием, энде-
мичным для Дальнего Востока, то уже к концу 1960-х гг. стало окончательно, что ареал 
O. encephalitidis имеет транс-Евразийское простирание. После выделения трёх исторических геноти-
пов (дальневосточного, сибирского и европейского) возникла концепция, что именно «бескрайние 
просторы Сибири» являются прародиной O. encephalitidis, где и сформировался основ-
ной («корневой») сибирский генотип, который затем распространился на запад и восток, положив 
начало европейскому и дальневосточному генотипам, соответственно. 

 

 

Рис. 1. Дендрограмма нуклеотидных последовательностей полноразмерных геномов (543) ви-
руса клещевого энцефалита (Orthoflavivirus encephalitidis) с указанием генотипов: «Байк.» – 

Сиб.

ДВ.

Ев.
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Байк.
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«178–7 »

ДВ.?

TBEV-2871
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байкальский; «Гим.» – гималайский; «Сиб.» – сибирский; «ДВ.» – Дальневосточный; «Ев.» – ев-
ропейский. Внешний референс – штамм Кубрин вируса омской геморрагической лихорадки 

(O. omskense). 
 
Однако даже беглый взгляд на рис. 1 вселяет серьёзные сомнения в описанную выше схему 

«сибирецентричности» генотипов O. encephalitidis: чётко выделяются два крупных кластера, один из 
которых европейский генотип, а другой не имеет пока названия. Европейский генотип наиболее ком-
пактный, хотя и в нём выделяются «выбросы», наиболее заметным из которых является штамм 
O. encephalitidis / N5-17 (GenBank ID MG243699), выделенный из альпийской серны 
(Rupicapra rupicapra). Вместе с тем, если выбирать «ядерную» часть второго кластера, используя то-
пологическую меру (понимаемую как математический термин), то наиболее компактным является 
субкластер, включающий именно штаммы дальневосточного генотипа. Таким образом, было бы кор-
ректно охарактеризовать два суперкластера на рис. 1 как европейский и дальневосточный. 

Обращает на себя внимание тот факт, что наиболее рыхлым в топологическом отношении яв-
ляется кластер, содержащий штаммы гималайского, байкальского и 178–79 генотипов: в него, в част-
ности, попали штаммы O. encephalitidis так называемой «Обской генетической линии» - например, 
штамм O. encephalitidis/TBEV-2871 (GenBank ID MF774565). 

Таким образом, с топологической точки зрения, концепция «сибирецентричности» генотипов 
O. encephalitidis вызывает серьёзные сомнения. Необходимы масштабные молекулярно-генетические 
исследования и сопоставления для выяснения эволюции различных генетических линий этого вируса, 
сформировавшей его современные генотипы. 
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