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Род Flavivirus принадлежит семейству Flaviviridae, которое объединяет оболочечные
вирусы с несегментированным позитивным РНК-геномом.

Для большинства флавивирусов установлен трансмиссивный механизм передачи. Ви-
русы группируют по вектору переноса: арбовирусы, переносимые комарами, переносимые
клещами и вирусы с неизвестным вектором. Недавно выделена группа флавивирусов, спе-
цифичная для насекомых - «классические» Insect-Specific (ISF), для которых не установ-
лен позвоночный-хозяин, и сформирована группа ISF с «двойным хозяином», филогенети-
чески близкая к классическим арбовирусам, переносимым комарами, что свидетельствует
о возможной утрате этими вирусами позвоночного-хозяина.

Целью данной работы было изучение флавивирусов, циркулирующих в популяции ко-
маров на территории РФ.

В работе использована ОТ-ПЦР тест-система, разработанная Scaramozzino и соавт. [2].
Нами были обследованы суспензии комаров, собранных в республиках Карелия, Тыва,
Адыгея, в Челябинской и Архангельской областях и г. Санкт-Петербург. Всего было об-
следовано 5510 комаров (Aedes, Anopheles, Culex, Culiseta, Ochlerotatus), объединенных в
484 пула. Были детектированы по одному положительному пулу комаров, собранных в
республике Карелия и г. Санкт-Петербург.

Последовательности флавивирусной РНК, обнаруженной в комарах Aedes communis
из республики Карелия, присвоено название Kondopoga. На основании филогенетического
анализа сделан вывод о её принадлежности к группе классических ISF.

В имаго комаров Aedes cinereus, собранных в г. Санкт-Петербург, был обнаружен вирус
Lammi, который ранее был выделен в Финляндии [1]. Сбор насекомых в г. Санкт-Петер-
бург проводили в фазе личинки. Это указывает на возможность трансфазной передачи
этого вируса.

В отличие от описанного в литературе вируса Lammi, выделенный нами штамм по-
казал низкий уровень репродукции в клетках комаров C6/36 при разных температурных
режимах и не оказывал ЦПД на клетки.

Нами определены фрагменты последовательности генома вируса Lammi, кодирующие
белки C, PrM, E, NS4A и фрагменты белков NS1, NS3, NS4B и NS5 суммарно около 4975
нт. При сравнении с опубликованными последовательностями в базах NCBI 2 несинони-
мические замены были найдены в структурном белке Е и неструктурном NS3.

В опыте на лабораторных мышах было показано, что инфицирование животных ви-
русом Lammi оказывает частичную защиту от гибели при последующем введении вируса
клещевого энцефалита.
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