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В статье представлены результаты полногеномного секвенирования вирусного штамма 
L-178 (VGARus ID prim002112; GenBank ID PP882705), выделенного в 1991 г. в Надеждинском 
районе Приморского края от больного, у которого лихорадочное состояние развилось по-
сле прикрепления иксодового клеща. Филогенетический анализ показал принадлежность 
указанного сиквенса к вирусу шотландского энцефаломиелита овец, или 
Orthoflavivirus loupingi. Сопоставляя полученные данные с ранее опубликованной информа-
цией о другом штамме этого вируса из Приморского края, LIV/Primorye/P-185/1991 
(VGARus ID prim002110; GenBank ID KJ495985), формулируется рабочая гипотеза о суще-
ствовании вторичного очага O. loupingi в долине нижнего течения реки Раздоль-
ная (Суйфун) – в этом случае, Приморский край является единственным регионом мира, 
где одновременно циркулируют одновременно три вируса из антигенного комплекса кле-
щевого энцефалита. 
Ключевые слова: вирус шотландского энцефаломиелита овец, Orthoflavivirus loupingi, Fla-
viviridae, полногеномное секвенирование, филогенетический анализ, Приморский край 
 
LOUPING ILL VIRUS (ORTHOFLAVIVIRUS LOUPINGI) IN THE SOUTH OF THE RUSSIAN 
FAR EAST: RARE AND FORGOTTEN 
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The article presents the results of the complete genome sequencing of the virus strain L-178 
(VGARus ID prim002112; GenBank ID PP882705) isolated in 1991 in the Nadezhdinsky district of 
Primorsky krai from a patient who developed fever after attachment of an Ixodidae tick. Phylogenetic 
analysis has shown that this sequence belongs to the Louping ill virus, or Orthoflavivirus loupingi. 
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Comparing the data obtained with previously published information about another strain of this virus 
from Primorsky krai, LIV/Primorye/P-185/1991 (VGARus ID prim002110; GenBank ID KJ495985) a 
working hypothesis is formulated about the existence of a secondary focus of O. loupingi in the val-
ley of the lower reaches of the Razdolnaya (Suifun) River – in this case Primorsky krai is the only re-
gion in the world where three viruses from the tick-borne encephalitis antigenic complex are circulat-
ing simultaneously. 
Keywords: Louping ill virus, Orthoflavivirus loupingi, Flaviviridae, complete genome sequencing, 
phylogenetic analysis, Primorsky krai 
 
Вирус шотландского энцефаломиелита овец (Louping ill virus – вирус вертячки овец) (Amarillo-

virales: Flaviviridae, Orthoflavivirus), или Orthoflavivirus loupingi 1, был впервые описан в 1930 г. 
W.A. Pool с соавт. как этиологический агент заболевания овец, известного с начала XIX века и нано-
сящего серьёзный экономический ущерб хозяйствам на территории Шотландии и Англии [22]. В 
1932 г. было установлено, что переносчиками этого вируса являются иксодовые кле-
щи (Parasitiformes: Ixodidae) Ixodes ricinus [21], а промежуточными хозяевами могут выступать красные 
куропатки (Lagopus lagopus), в организме которых имеет место длительная виремия, и возможны ле-
тальные исходы [15, 23]. 

Заболевание у людей, этиологически связанное с O. loupingi, было впервые описано в 
1934 г. [24]. После открытия вируса клещевого энцефалита (O. encephalitidis) в 1937 г. [13], оба вируса 
были объединены в антигенный комплекс клещевого энцефалита, в который позже будут отнесены и 
некоторые другие флавивирусы, передаваемые иксодовыми клещами: Алхурма (O. alkhurmai), Га-
джетс-Галли (O. gadgetsense), леса Кьясанур (O. kyasanurense), Лангат (O. langatense), Негиши 
(O. negishi), омской геморрагической лихорадки (O. omskense), Повассан (O. powassanense), Карши 
(O. royalense) [5-9, 20]. 

Ареал O. loupingi включает несколько отдельных участков, с каждым из которых связан свой 
генотип: британский, ирландский, испанский и турецкий [7, 8, 14]. Норвежские и датские варианты это-
го вируса относятся к британскому генотипу [16, 17]. Известны находки O. loupingi вне основного аре-
ала: например, штамм O. loupingi LEIV-7435Tur был изолирован от иксодид Hyalomma marginatum, 
собранных в Туркмении [8], а LIV/Primorye/P-185/1991 – от лихорадящего человека в Приморье [3, 19]. 

Целью данной работы является уточнение таксономического статуса штамма L-178 в процес-
се молекулярно-генетической верификации штаммов из Коллекции вирусов НИИ эпидемиологии и 
микробиологии им. Г.П. Сомова Роспотребнадзора [1, 9]. 

Материалы и методы 
Выделение РНК и обратную транскрипцию штамма L-178 проводили с использованием ком-

плекта реагентов «РИБО-преп» и «Реверта L» (AmpliSens, Россия) согласно инструкциям производи-
теля. Для амплификации полученной кДНК был использован коммерческий набор «БиоМастер HS-
Taq ПЦР (2×)» (Биолабмикс, Россия). Секвенирование проводили на нанопоровом секвенаторе 
MinION (Oxford Nanopore, Великобритания) с набором реактивов Midnight RT PCR SQK-RBK110.96. 
Подготовленные библиотеки секвенировали с использованием проточной кюветы FLO-MIN106 (R9.4). 
Сборка конечных последовательностей осуществлялась с помощью программного пакета CLC 
Genomics Workbench 23 (Qiagen, Германия). Референсные последовательности были взяты из базы 
данных GenBank. 

Результаты и обсуждение 
Штамм L-178 был выделен в 1991 г. методом интрацеребрального заражения мышат-сосунков 

из лейкоцитарной фракции больного человека, на вторые сутки лихорадочного состояния, резвивше-
гося после прикрепления иксодового клеща (Parasitiformes: Ixodidae) в районе железнодорожного 
остановочного пункта «32-ой км» в Надеждинском районе Приморского края. Первоначально, на ос-
нование серологических данных, штамм был классифицирован как «вирус клещевого энцефалита» и 
с таким идентификатором хранился в Коллекции вирусов НИИ эпидемиологии и микробиологии 
им. Г.П. Сомова Роспотребнадзора. Однако результаты серологической идентификации штамма 
L-178 были не вполне характерны для O. encephalitidis, широко представленного в регионе. 

Филогенетический анализ нуклеотидной последовательности, полученной в результате пол-
ногеномного секвенирования штамма L-178 (VGARus ID prim002112; GenBank ID PP882705), показал 
принадлежность к O. loupingi (рис. 1). Вместе с тем, геном L-178 отличается от генома штамма 
LIV/Primorye/P-185/1991 (VGARus ID prim002110; GenBank ID KJ495985) на 0,2% – поэтому речь не 
идёт о лабораторной контаминации. 

Уточнение таксономического статуса штамма L-178 подтверждает необходимость тотальной 
молекулярно-генетической верификации образцов из фондов хранения вирусологических лаборато-
рий. Так, верификация Коллекции вирусов НИИ эпидемиологии и микробиологии им. Г.П. Сомова Ро-

                                                           
1 Наряду с традиционными названиями вирусов, мы будем использовать бинарную номенклатуру [18], 
рекомендованную ICTV (International Committee on the Taxonomy of Viruses – Международным комите-
том по таксономии вирусов). 



Дальневосточный Журнал Инфекционной Патологии ● №50 – 2025 г. 

115 

спотребнадзора, приведшая, в частности, к детализации информации о L-178, проводится в рамках 
мероприятий, предусмотренных Федеральным проектом «Санитарный щит – безопасность для здо-
ровья (предупреждение, выявление, реагирование», пунктом 3.1 «Исследование штаммов из фондов 
коллекций научно-исследовательских организаций Роспотребнадзора с использованием современ-
ных методов изучения фенотипа, геномной организации и протеомных профилей микроорганизмов 
для наполнения «Национального электронного каталога микроорганизмов и биотоксинов». 

 
Рис. 1. Филогенетические отношения между штаммами Orthoflavivirus loupingi. Штамм L-178 

промаркерован синим кружком 
 
Таким образом, с высокой степенью достоверности можно предполагать, что в долине нижне-

го течения реки Раздольная (Суйфун) существует природный очаг O. loupingi. По-видимому, весной-
летом 1991 г., когда регистрировалась высокая численность иксодовых клещей, этот вирус проявил 
себя в эпидемиологическом отношении (к сожалению, виды прикрепившихся к больным иксодид в 
обоих случаях неизвестны). Разумеется, эта гипотеза требует более надёжной экспериментальной 
верификации с уточнением всех элементов функционирования природного очага [2, 11, 12]. В насто-
ящее время, O. loupingi в Приморском крае не указывается даже в наиболее полных сводках арбови-
русов Северной Евразии [4, 7, 8, 10, 20], т.е. этот вирус является не только редким, но и незаслужен-
но забытым. 

Повторное обнаружение O. loupingi в Приморском крае свидетельствует о том, что данный ре-
гион является единственным в мире, где одновременно циркулируют три вируса из антигенного ком-
плекса клещевого энцефалита: O. encephalitidis, O. powassanense и O. loupingi (при этом, следует 
учесть, что потенциально возможна циркуляция четвёртого представителя этой группы – O. negishi – 
ареал которого включает Японский архипелаг). 
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Современные вирусологические и молекулярно-генетические данные свидетельствуют о том, 
что вирусы медоносной пчелы (Apis mellifera) могут поражать широкий спектр перепончато-
крылых (Hymenoptera). В экспериментальных условиях показано, что такие вирусы могут эф-
фективно амплифицироваться в настоящих осах, включая шмелей (Vespidae), и муравь-
ях (Formicidae). Нельзя исключать, что вирусы, рассматриваемые сегодня как пчелиные, цир-
кулируют среди Hymenoptera в целом – это требует пересмотра существующих представле-
ний об экологии этих вирусов. 
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THE ROLE OF HYMENOPTERA IN THE RESERVATION AND SPREAD OF HONEY-
BEE (APIS MELLIFERA) VIRUSES 
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