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Грызуны являются природным резервуаром возбудителей многих зоонозных инфек-
ций человека, включая геморрагическую лихорадку с почечным синдромом (ГЛПС). Гры-
зуны также являются носителями множества РНК-содержащих вирусов, значение кото-
рых в патологии человека остается неизученным. Ранее при обследовании очагов ГЛПС на
территории Башкирии и Белоруссии из почек рыжих полёвок (Myodes glareolus) были
изолированы два новых неклассифицированных вируса, вирус рыжих полёвок (ВРП) и
Олтуш, соответственно [1, 2]. Один из них, ВРП, был классифицирован как новый вид
в составе семейства Paramyxoviridae [3]. Вирус Олтуш оставался неклассифицированным.
Изучение новых РНК-вирусов грызунов, которые, к тому же, обладают схожими с ханта-
вирусами экологическими особенностями, является актуальной фундаментальной и прак-
тической задачей.

Целью настоящей работы было определить молекулярно-генетические характеристи-
ки новых вирусов грызунов и их распространённость в активных очагах ГЛПС в разных
регионах России. Для достижения поставленной цели нами проведено полногеномное се-
квенирование ранее неклассифицированного вируса Олтуш, а также разработаны ПЦР
тест-системы для выявления генома новых парамиксовирусов в полевых образцах.

По результатам генетического анализа нами показано, что вирус Олтуш принадлежит
к роду Parechovirus (семейство Picornaviridae), и имеет наибольшую схожесть (82% н. о.
при сравнении полных геномов) с вирусом Юнган, выделенным из органов рыжих полёвок
в Швеции [4].

На основе сравнительного анализа геномов вируса РПВ и близкородственных ему пара-
миксовирусов нами были подобраны вырожденные праймеры для детекции этой группы
вирусов в биологических образцах. Разработанная тест-система содержит две пары прай-
меров для амплификации фрагмента гена N с использованием гнездовой ПЦР.

С использованием разработанной ПЦР тест-системы проанализированы образцы от
рыжих полёвок, отловленных в очагах ГЛПС в Воронежской (74 пробы) и Ульяновской
(95 проб) областях. Парамиксовирусы были обнаружены в четырёх образцах: два из
Ульяновской, два из Воронежской областей. Полученные фрагменты были секвенированы.
Результаты сравнительного генетического анализа показали, что обнаруженные вирусы
имеют около 90% н.о. схожести по гену N с ВРП.

Заключение. По результатам работы вирус Олтуш классифицирован как новый пред-
ставитель рода Parechovirus (Picornaviridae) Показано, что в очагах ГЛПС в Воронежской
и Ульяновской областях циркулирует гетерогенная популяция парамиксовирусов грызу-
нов. К парамиксовирусам и парэховирусам принадлежат многие патогены человека и
животных. Необходимы дальнейшие исследования возможной роли новых парамиксови-
русов и парэховирусов грызунов инфекционной патологии человека.
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