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Благодаря развитию методов молекулярной биологии в последние десятилетия было
обнаружено много новых флавиподобных вирусов в различных беспозвоночных и млеко-
питающих, включая человека [2]. Вирусы группы Джангмен (Jingmenvirus group) занима-
ют особое место среди флавивирусов, так как имеют сегментированный оцРНК(+) геном,
что более характерно для вирусов грибов и растений. Два сегмента генома вируса Джанг-
мен гомологичны участкам генома флавивирусов, кодирующим белки NS3 и NS5. Два
других сегмента уникальны. Вирус Алонгшан (Alongshan virus), входящий в эту группу,
впервые выделен в Китае и, предположительно, может заражать людей [3].

Мы представляем данные об изоляции вируса Алонгшан на территории Российской
Федерации. Мы детектировали вирус Алонгшан в десяти пулах взрослых особей клещей
Ixodes persulcatus, собранных в республике Карелия и Челябинской области. Три из деся-
ти штаммов вируса Алонгшан были выделены в культуре клеток клещей IRE/CTVM19.
Один из штаммов персистировал в культуре клеток IRE/CTVM19 без цитопатического
действия в течение трех лет. Большинство вирионов вируса Алонгшан, полученных из
культуры клеток клещей, имели сферическую форму и диаметр примерно 40,5 нм. Были
получены полные нуклеотидные последовательности генома всех четырех сегментов двух
выделенных штаммов вируса Алонгшан из Челябинской области и частичная последова-
тельность второго сегмента генома штамма вируса Алонгшан из Республики Карелия. Фи-
логенетический анализ, проведённый по фрагменту генома 2 сегмента вируса Алонгшан,
показал, что они образуют единую монофилетическую группу со штаммом, выделенным
в Китае[1]. Один из выделенных штаммов из Челябинской области филогенетически был
ближе к штамму из Республики Карелия. Другой штамм из Челябинской области был
ближе к штамму, выделенному в Китае[1].
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