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ГЕНОМИКА ПРОКАРИОТ И ВИРУСОВ

В результате исследования обнаружено большое раз-
нообразие вирусов гриппа H11N9 и H11N8 субтипов у ди-
ких птиц на территории Азиатско-Тихоокеанского региона 
в течение последних 10 лет [2]. Выделены оригинальные 
Североамериканские и Евразийские клады и субклады 
для сегментов генома ВГА Н11-субтипа, циркулирую-
щих среди диких птиц Азиатско-Тихоокеанского региона. 
Показана циркуляция вариантов ВГА с множественной ре-
ассортацией геномов. 

Работа выполнена при поддержке гранта РФФИ №16-
34-00306\16_мол.
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В настоящее время продолжается оценка опасности новых 
вариантов вируса гриппа А (ВГА), в том числе редкого H11-
субтипа. Обнаружено, что вирусы Н11 субтипа распростра-
нены очень широко и встречаются даже у пингвинов Адели 
(Pygoscelis adeliae) в Антарктиде [1]. В настоящее время 
успешно применяется метод секвенирования нового поко-
ления для получения полногеномных последовательностей 
вируса гриппа и детального молекулярно-биологического и 
филогенентического анализа. Целью исследования явилось 
исследование генетического разнообразия и поиск реассор-
тантных вирусов H11-субтипа в Азиатско-Тихоокеанском 
регионе. Секвенирование полных геномов собственных 
штаммов вируса гриппа Н11Nx проводили с использовани-
ем MiSeq (Illumina) в ЦКП «Геномика» (ИХБФМ СО РАН). 
Для анализа использовали последовательности, доступные 
в базах GeneBank и GISAID.
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Проведен in silico анализ нуклеотидной последователь-
ности геномного острова Sme19T, имеющего протяжен-
ность 18,6 т.п.н. и среднее содержание ГЦ-пар – 59.1% [1]. 
Показано, что в острове встречаются участки с содержа-
нием ГЦ-пар от 45% до 67.5%, а также выявлена последова-
тельность в 6 т.п.н. с повышенным содержанием ГЦ, отно-
сительно фланкирующих участков. Установлено, что в этой 
области локализованы hsdRSM-гены, относящиеся к систе-
ме рестрикции-модификации I типа [2]. Область hsd-генов 
окружена генами транспозаз и интегразой, что позволя-
ет отнести её к потенциальным подвижным генетическим 
элементам. Анализ нуклеотидных последовательностей 
hsd-генов и их межгенных последовательностей показал, 
что ГЦ-состав гена hsdS (56.8%) был существенно ниже та-
кого у hsdR и hsdM, и сопоставим с таковым в меженных 
последовательностях.

Проведён анализ распространения геномного острова 
Sme19T и hsd-генов, у 184 природных штаммов S. meliloti 
из Приаральского и Северо-Кавказского центров разнообра-
зия люцерны с использованием метода ПЦР с парами ориги-
нальных праймеров [3]. Показано, что встречаемость остро-
ва Sme19T не зависела от географического происхождения 

штаммов, однако его структура была вариабельна. Выявлены 
штаммы, содержащие единичные hsd-гены или лишенные их, 
а также штаммы без острова, но с искомыми генами. В обоих 
генцентрах преобладали штаммы, содержавшие ген hsdR (эн-
донуклеаза), но утратившие гены hsdS и hsdM, отвечающие 
за защиту бактериальных сайтов рестрикции. 

Полученные результаты показали, что в структуре остро-
ва Sme19T активно идут процессы рекомбинации, затрагива-
ющие группы генов или отдельные гены. Выявлены «горячие 
точки» рекомбинации (hsdS-hsdM и hsdR-hsdM), специфич-
ные для Приаралья и Северного-Кавказа, соответственно.

Работа поддержана грантом РФФИ 15-04-09295а. 
Анализ межгенных нуклеотидных последовательностей 

(«горячих точек» рекомбинации) выполнен 
при поддержке РНФ 17-16-01095.
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