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В результате исследования расшифрованы полногеномные последовательности 10 штаммов вируса Кеме-
рово, полученных из различных источников на территории Российской Федерации в период с 1962 по 1975 гг. и 
проведен их филогенетический анализ. Установлено наличие явлений реассортации и внутригенной рекомбина-
ции, что свидетельствует о высоком уровне генетической изменчивости вируса Кемерово. Результаты авторов 
хорошо соотносятся с данными, полученными для других представителей рода Orbivirus, в том числе для близ-
кородственного вируса Трибеч, и не исключают возможность принадлежности вирусов Кемерово и Трибеч к 
одному виду. Дополнена информация о генетическом разнообразии вируса Кемерово и его взаимоотношениях с 
родственными вирусами группы Грейт Айленд. Полученные данные могут служить основой для дальнейших 
исследований патогенности вируса Кемерово. 

Ключевые слова: вирусы Кемерово, Трибеч, генетическое разнообразие, полногеномные последователь-
ности. 
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The article deals with the study results of genome-wide decipher of Kemerovo virus’s 10 strains. These strains 

were obtained from various sources in the territory of the Russian Federation from 1962 to 1975 and carried their phylo-
genic analysis. The reassortment phenomen and intragenic recombination phenomena of Kemerovo virus were indicated. 
These results measure up against data, getting from other representatives within Orbivirus genus, including other closely 
related Tribec virus. This information does not rule out the belonging Kemerovo and Tribec viruses to one species.  There 
is adding information on the genetic diversity Kemerovo virus and its ties with related Great Island viruses group. These 
findings can provide the basis for follow up of Kemerovo virus pathogenicity. 
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Введение. Вирус Кемерово является 
представителем рода Orbivirus семейства 
Reoviridae, насчитывающим 22 классифициро-
ванных вида (Belaganahalli M.N. еt al 2015). 
Вирус был открыт в 1962 г. в эпидемическом 
очаге клещевого энцефалита в Кемеровской 
области группой вирусологов под руковод-
ством М.П. Чумакова и активно изучался в 
течение нескольких последующих лет. Как все 
представители своего рода, он является арбо-
вирусом. В качестве переносчиков выступают 
клещи сем. Ixodidae.   

Роль вируса Кемерово в патологии че-
ловека до сих пор изучена недостаточно. Ранее 
была показана его способность вызывать ли-
хорадочные состояния и симптомы менинго-
энцефалита при инфицировании человека, на 
основании чего вирус был отнесен ко II группе 

патогенности, а вызываемое им заболевание 
получило название лихорадка Кемерово 
(Chumakov M.P. et al. 1963; Libikova H. et al. 
1970). Однако в настоящее время случаи забо-
левания людей лихорадкой Кемерово не фик-
сируются и ее вклад в структуру инфекций, 
передающихся клещами (ИПК), не выяснен.  

Современные данные о циркуляции ви-
руса Кемерово на территории Российской Фе-
дерации демонстрируют его широкую распро-
страненность не только на территории Сибири, 
как считалось ранее, но и на Урале и в европей-
ской части России (Dedkov V.G. et al. 2014  I). 
География распространенности вируса Кемеро-
во продолжает расширяться за счет вовлечения 
в исследование регионов Российской Федера-
ции, ранее не охарактеризованных по заражен-
ности переносчиков данным вирусом.  
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Ввиду малого количества расшифрован-
ных полногеномных последовательностей ви-
руса Кемерово невозможно судить о его внут-
ривидовом генетическом разнообразии. 
В настоящее время в открытом доступе пред-
ставлены полногеномные последовательности 
только двух штаммов вируса Кемерово (Gen-
Bank HQ266591-HQ266600(Dilcher M. et al. 
2012),  KC288130-KC288139), а также не-
сколько фрагментов генома.  

Недостаточность информации о генети-
ческом разнообразии вируса Кемерово не поз-
воляет точно определить его взаимоотношения 
с родственными вирусами группы Грейт-
Айленд, одним из представителей которой он 
является. В первую очередь, с вирусом Три-
беч, циркулирующим на территории Восточ-
ной Европы и на юге Украины (Libikova H. et 
al. 1964; Gresicova M. et al. 1964; Dedkov V.G. 
et al. 2014 II). Установлено, что вирусы Кеме-
рово и Трибеч могут иметь одного переносчи-
ка – клеща Ixodes ricinus (Dedkov V.G. et al. 
2014 I), – однако вопрос об их межвидовой 
дифференцировке все еще остается открытым. 
Поэтому целью нашей работы стала расшиф-
ровка геномов набора штаммов вируса Кеме-
рово и изучение их генетического разнообра-
зия на примере двух сегментов генома. 

Материалы и методы. В ходе работы 
секвенированы геномы 10 штаммов вируса 
Кемерово из коллекции ФГБНУ «Институт 
полиомиелита и вирусных энцефалитов им. 
М.П. Чумакова» (табл. 1), полученных из раз-
личных источников в разное время на терри-
тории Алтайского края, Кемеровской и Воло-
годской областей. 

РНК экстрагировали из культуральной 
жидкости инфицированных клеток почки эм-
бриона свиньи SPEV и почки хомяка BHK-21. 
Очищенную вирусную дцРНК получали пре-
ципитацией в градиенте хлорида лития. 

К очищенной дцРНК посредством Т4 
РНК лигазы (Fermentas, Латвия) лигировали 
адаптеры, которые служили затравкой для ре-
акции обратной транскрипции. Полученную 
кДНК амплифицировали с помощью прайме-
ра, комплементарного последовательности 
адаптера (Maan S. et al. 2007).  

Пробоподготовку для последующего 
высокопроизводительного секвенирования 
осуществляли с помощью набора реагентов 
Nextera XT DNA Library Preparation Kit 
(Illumina, Inc., США), качество полученных 

библиотек оценивали с использованием 2100 
Electrophoresis Bioanalyser (Agilent Tecnologies, 
Inc., USA). Высокопроизводительное секвени-
рование производилось на платформе MiSeq 
(Illumina, Inc., США). Полученные данные 
картировали на геном штамма вируса Кемеро-
во 21/10 (GenBank KC288130-KC288139). 

Собранные последовательности геномов 
десяти штаммов вируса Кемерово сравнивали 
с представленными в базе данных GenBank 
последовательностями представителей группы 
Грейт-Айленд (табл. 2): штаммом вируса Ке-
мерово 21/10 (GenBank KC288132), тремя 
штаммами вируса Трибеч (GenBank 
HQ266582, KJ010796, KJ010805), штаммом 
вируса Липовник (GenBank HM543476) с ре-
ференсным штаммом вируса Кемерово EgAr 
6169 (GenBank HQ266592). Выравнивание по 
двум сегментам генома, кодирующим после-
довательности белков VP3 (T2) и VP6 (хелика-
за), осуществляли с помощью программного 
обеспечения (ПО) MEGA версии 5.2, с помо-
щью этого же ПО производили филогенетиче-
ский анализ. Филогенетические деревья  
строили методом присоединения соседей  
с использованием модели замен Джукса-
Кантора. Проверку на вероятные рекомбина-
ции осуществляли с помощью ПО SimPlot вер-
сии 3.5 методом BootScan. Достоверность  
рекомбинационных событий подтверждали 
филогенетическим анализом между различ-
ными частями сегмента методом присоедине-
ния соседей с использованием модели рассто-
яний Кимуры. 

Результаты. Секвенированы и анноти-
рованы полногеномные последовательности 
10 штаммов вируса Кемерово. По результатам 
сравнения идентичности нуклеотидных после-
довательностей белка VP3 изучаемых штам-
мов и близкородственных представителей 
группы Грейт-Айленд, все штаммы вируса 
Кемерово, включая штамм 21/10, показали от 
95,7 до 99,3 % сходства с референсным штам-
мом EgAr 6169, тогда как штаммы вирусов 
Трибеч и Липовник показали от до 75,1 до 
76,5 % идентичности. 

При проведении филогенетического 
анализа обнаружена межсегментная реассор-
тация штаммов вируса Кемерово. Реассорта-
ции между вирусами Кемерово и Трибеч по 
двум рассматриваемым сегментам не детекти-
ровано. Выявлено одно рекомбинационное 
событие в гене VP3 штамма вируса Кемерово 
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101, положение потенциального сайта  
рекомбинации 547-847п.о. Родительским 
штаммом, от которого происходит данный 
сайт, является штамм 5/1.  

Обсуждение. В соответствии с поло-
жениями IX Доклада Международного коми-
тета по таксономии вирусов (King et al,  
2012 г.) одним из критериев принадлежности 
представителей р. Orbivirus к одному виду 
является идентичность нуклеотидной после-
довательности сегмента, кодирующего ген 
субкорового белка T2 (VP3): более 76 % 
идентичности – для представителей одного 
вида, менее 74 % ‒ для представителей раз-
ных видов. Хотя последовательности VP3 
вирусов Трибеч и Липовник формально укла-
дываются в критерии принадлежности к од-
ному виду с вирусом Кемерово, в диапазон 
идентичности, ограниченный штаммами ви-
руса Кемерово, не входят. Таким образом, 
нельзя исключать, что вирусы Кемерово и 
Трибеч являются представителями одного 
вида, но для более детального представления 
о видовой принадлежности необходимо также 

изучить возможность симпатрической цирку-
ляции данных родственных вирусов и возмож-
ность сегментной реассортации между ними. 

В ходе филогенетической реконструкции 
по двум сегментам генома выявлены достовер-
ные различия в группировании штаммов вируса 
Кемерово. Изменение топологии филогенети-
ческих деревьев, построенных по разным сег-
ментам генома, свидетельствует о наличии у 
вируса Кемерово явления сегментной реассор-
тации, которая ранее была показана для вируса 
Трибеч (Dedkov V.G. et al. 2014 II).  

Штамм вируса Кемерово 101, в котором 
обнаружено рекомбинационное событие, полу-
чен в Кемеровской области в 1970 г.  Родитель-
ский штамм 5/1 получен в том же регионе в 
1969 г., что может свидетельствовать о высокой 
вероятности возникновения рекомбинации 
между ними.  Проведен филогенетический ана-
лиз по потенциальному сайту рекомбинации и 
участку сегмента, находящемуся за его преде-
лами. Сравнение участков дает разный порядок 
ветвления, что свидетельствует о достоверности 
наблюдаемого рекомбинационного события. 

Таблица 1 
Описание штаммов вируса Кемерово 

№ Штамм Источник изоляции Регион изоляции Год изоляции Культура клеток  
для наращивания 

1 61 Ixodes persulcatus Алтайский край 1973 SPEV 
2 37 Ixodes persulcatus Алтайский край 7973 SPEV 
3 101 Ixodes persulcatus Кемеровская область 1970 SPEV 
4 R10 Ixodes persulcatus Кемеровская область 1962 SPEV 
5 5/1 Ixodes persulcatus Кемеровская область 1969 SPEV 
6 L75 Человек Кемеровская область 1962 SPEV 
7 205 Ixodes persulcatus Вологодская область 1974 SPEV 
8 483 Ixodes ricinus Вологодская область 1975 SPEV 
9 106 Ixodes persulcatus Алтайский край 1973 BHK-21 
10 K10 Ixodes persulcatus Кемеровская область 1966 BHK-21 

 
 

Таблица 2 
 

Номера доступа VP3 и VP6 представителей  группы Грейт-Айленд в базе данных GenBank 
 

Вид/штамм VP3 (T2) № в GenBank VP6 (хеликаза) № в GenBank 
KEMV_21/10 KC288131 KC288138 
KEMV_EgAr 6169 HQ266592 HQ266599 
TRBV_Tr19 KJ010796 KJ010790 
TRBV_Tr35 KJ010805 KJ010799 
TRBV_ref HQ266582 HQ266589 
LIPV_CzArLip91 HM543476 - 
GIV NC_014523 NC_014530 
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Таким образом, по результатам работы 
существенно дополнена информация о генети-
ческом разнообразии вируса Кемерово и его 
взаимоотношениях с родственными вирусами 
группы Грейт Айленд. Полученные данные 
могут служить основой для дальнейших ис-

следований патогенности вируса Кемерово, 
его эпидемиологических характеристик и 
вклада в заболеваемость населения ИПК, что 
имеет важное значение в контексте возраста-
ющего интереса к изучению новых и возвра-
щающихся инфекций.  
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Приводятся данные о циркулирующих видах риккетсий и минимальный процент инфицированности 
(МПИ) клещей в двух эндемичных по клещевому риккетсиозу областях Казахстана – Алматинской и Кызылор-
динской областях. Всего был исследован 2341 клещ. В результате исследования обнаружены пять видов риккет-
сий, два из которых являются уже известными видами риккетсий (Rickettsia raoultii и Rickettsia slovaca) и три 
новых вида риккетсий (Candidatus R. talgari, Candidatus R. tekeli и Candidatus R. yenbekshikazakhi). Полученные 
результаты свидетельствуют в первую очередь о широком разнообразии патогенных риккетсий в Казахстане, что 
имеет важное клиническое значение особенно для диагностики пациентов с клещевым риккетсиозом. 
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