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Неполиомиелитные энтеровирусы - это повсеместно распространенная и разнообразная
группа РНК-вирусов. Как правило, энтеровирусная инфекция проходит без клинических
проявлений, но иногда энтеровирусы могут вызывать тяжелые заболевания, такие как
полиомиелит, серозный менингит, энцефалит и др.

Энтеровирусы человека представлены более чем 100 серотипами, отличающимися по
патогенетическим характеристикам. Ежегодно открывают новые серотипы, однако меха-
низмы происхождения серотипов и время их возникновения неизвестны. Для некоторых
серотипов было показано, что их общий предок появился не более 150 лет назад [1,2],
но неясно, насколько этот результат универсален для всех серотипов, и не является ли
он результатом недостаточно репрезентативной выборки вирусов, выделенных преимуще-
ственно в Европе и США.

Цель данной работы - систематически изучить филодинамику наиболее распростра-
ненных серотипов энтеровирусов, обобщить данные об их внутритиповом разнообразии
и возможных механизмах происхождения разнообразия серотипов. Для достижения цели
были разработаны средства автоматизации анализа нуклеотидных последовательностей,
и был проведен Байесовский филогенетический анализ 3712 нуклеотидных последователь-
ностей гена VP1 для 32 серотипов.

Скорость накопления замен внутри серотипов, выведенные с помощью Байесовского
филогенетического анализа, составляли 0,44-1,5x10-2 замен/сайт/год и практически не за-
висели от количества последовательностей в выборке и от неравномерности выборки по
датам выделения изолятов. Было показано, что ближайших общий предок каждого се-
ротипа существовал примерно 80-150 лет назад, и эти значения зависят от количества
последовательностей в выборке, если оно не превышает 100, и от даты выделения само-
го раннего штамма. Таким образом, датирование общего предка современных штаммов
можно считать достаточно надежным, но это значение не может рассматриваться, как
время возникновения серотипа. В 16 из 32 деревьев для отдельных серотипов прототип-
ный штамм занимал базальное положение, что может свидетельствовать о том, что гло-
бальные популяции энтеровирусов периодически проходят через бутылочные горлышки,
за счет чего время ближайшего общего предка «сбрасывается» и не отражает время воз-
никновения серотипа. При одновременном анализе всех серотипов таксономического вида
энтеровирусов даты узлов, объединяющих несколько серотипов (т.е. отражающих предпо-
ложительное время возникновения серотипов) имели возраст порядка 200-500 лет. Таким
образом, современное разнообразие энтеровирусов действительно могло возникнуть в те-
чение последних нескольких веков.
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