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Норовирусы - небольшие безоболочечные вирусы с одноцепочечным РНК-геномом по-
ложительной полярности, входящие в род Norovirus семейства Caliciviridae. Норовирусы
инфицируют широкий спектр млекопитающих и являются основной причиной гастроэн-
терита у человека. Геном большинства норовирусов кодирует три открытые рамки считы-
вания (ORF): первая рамка кодирует неструктурные белки, вторая и третья - капсидные
белки VP1 и VP2. Рекомбинация на стыке ORF1/ORF2 является известной чертой норо-
вирусов и играет роль в образовании новых вариантов [1].

Цель данной работы - систематически проанализировать закономерности естественной
рекомбинации норовирусов по всему геному и во времени, используя все доступные в ба-
зах данных полногеномные последовательности. Для этой цели использовались методы
анализа событий рекомбинации, реализованные в программе RDP4, а также исследова-
лись соответствия попарных генетических дистанций в разных областях генома. Филоге-
нетический анализ осуществлялся программами IQTREE для построения деревьев мак-
симального правдоподобия и BEAST для Байесовского вывода деревьев максимальной
достоверности клад.

Было показано, что во всех проанализированных геногруппах распространены события
рекомбинации между областью, кодирующей неструктурные белки (ORF1), и областями,
кодирующими структурные белки (ORF2 и ORF3), причем наболее часто рекомбинация
происходила между вирусами геногруппы GII. Время полужизни рекомбинантных форм
норовирусов геногрупп GI и GII, которые заражают человека, составило 10,4 и 8,4-11,3
лет соответственно. Большинство норовирусов, отличающихся более чем на 18% по нук-
леотидной последовательности, были рекомбинантами относительно друг друга. Не было
найдено событий рекомбинации между вирусами, отличающимися более чем на 42% в
ORF2/3, что согласуется с отсутствием систематической рекомбинации между норовиру-
сами разных геногрупп. Редкие события межгеногрупповой рекомбинации вероятнее всего
произошли между предковыми норовирусами до того, как они дивергировали и стали от-
носиться к современным геногруппам. Показано, что рекомбинация внутри ORF1 и между
ORF2 и ORF3 происходит редко. Таким образом, для норовирусов характерен рутинный
обмен между структурной и неструктурной частями генома, что обеспечивает механизм
модульной эволюции генома [2].
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