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Аннотация
В настоящей работе предложены новые критерии вида для астровирусов млекопитающих (род Mamastrovirus) на осно-

ве анализа всех доступных последовательностей геномов: сходство по последовательности ORF1b (РНК-зависимая РНК-по-
лимераза); согласованность группирования на филогенетических деревьях, построенных по участкам генома ORF1b и ORF2; 
основной хозяин вируса.

Abstract
New species criteria for mammalian astroviruses (genus Mamastrovirus) are suggested based on the analysis of all available 

genome sequences: similarity in the ORF1b (RNA-dependent RNA polymerase) sequence, consistency of grouping on phylogenetic 
trees constructed for ORF1b (polymerase) and ORF2 (capsid) genome regions, and the major virus host.

Астровирусы — это группа небольших безоболочечных вирусов с РНК-геномом положительной полярно-
сти относительно мРНК, заражающих млекопитающих и птиц. В семействе выделяют два рода — Mamastrovirus 
и Avastrovirus, вирусы которых заражают птиц и млекопитающих соответственно. На основе сходства более 75 % 
в аминокислотной последовательности (p-distance) открытой рамки считывания ORF2, кодирующей белки капси-
да, выделяют 19 видов астровирусов млекопитающих и три вида астровирусов птиц [1–3]. В последние годы были 
отсеквенированы сотни последовательностей новых астровирусов млекопитающих, при  этом более половины 
новых вирусов не могут быть отнесены к существующим видам рода Mamastrovirus. При этом анализ распреде-
ления попарных расстояний всех последовательностей ORF2 астровирусов млекопитающих, доступных в NCBI 
Nucleotide (N = 894), показал, что принятый порог сходства не позволяет разделить некоторые принятые виды 
астровирусов млекопитающих (Mamastrovirus 1 / Mamastrovirus hominis и Mamastrovirus 2 / Mamastrovirus felis) 
и не может быть использован для классификации новых последовательностей вирусов, выделенных из крупного 
рогатого скота и свиней. Также в связи с высокой вариабельностью этого участка генома построение качественно-
го множественного выравнивания, отражающего эволюцию последовательностей, на уровне рода Mamastrovirus 
затруднительно.

Для  того чтобы выявить механизмы, обеспечивающие генетическое разнообразие астровирусов, кото-
рые могли бы поддерживать разделение астровирусов на виды, был проведен систематический анализ полно-
геномных последовательностей астровирусов (N =  478). Анализ распределения расстояний в других участках 
генома астровирусов выявил, что порог в 17 % различий в нуклеотидной последовательности ORF1b (РНК-за-
висимая РНК-полимераза) позволяет разделить принятые виды и выделить несколько групп среди неклассифи-
цированных астровирусов — предполагаемых видов. Группы неклассифицированных вирусов образовывали 
хорошо поддержанные клады (ультрабыстрый бутстреп > 90 %) на филогенетических деревьях, построенных 
по ORF1a, ORF2 и ORF2, и согласовывались с хозяевами вирусов. С помощью алгоритмов детекции единичных 
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событий рекомбинации, реализованных в программе RDP4, был проведен анализ рекомбинации на уровне рода 
Mamastrovirus. Точки разрыва рекомбинации были детектированы практически во всех участках генома, одна-
ко можно выделить три горячие точки рекомбинации: чаще всего рекомбинация встречалась на  стыке ORF1b 
(РНК-зависимая РНК-полимераза) / ORF2 (белки капсида), реже — на 3’-конце ORF1a и на стыке ORF1a/ORF1b. 
При этом рекомбинация наблюдалась только между вирусами, принадлежащими одному виду — общепринятому 
или предполагаемому виду на основе нового дистанционного критерия, что говорит о репродуктивной изоля-
ции между вирусами разных видов. Таким образом, порог в 17 % различий в нуклеотидной последовательности 
ORF1b обеспечивает лучшее соответствие между принятой на данный момент классификацией, репродуктивной 
изоляцией вирусов, которая выражается в филогенетическом группировании вирусов одного вида на деревьях, 
построенных по участкам, кодирующим капсидные белки и полимеразу, и хозяином вируса  [4]. Предложение 
с введением новых критериев вида для астровирусов млекопитающих и выделением новых 8 видов было подано 
в международный комитет по таксономии вирусов ICTV.
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