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В статье представлены результаты филогенетического анализа BK и JC вирусов, идентифицирован­

ных у белорусских пациентов в 2014–15 гг. Показана принадлежность исследуемых BK вирусов к субгруппам 
Ib-2 и IVc, вирусов JC – к субтипам I и IVс. Исследование подтверждает, что данные генотипы полиомави­
русов широко распространены на территории Европы. 
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GENOTYPING OF BK AND JC POLYOMAVIRUSES CIRCULATING IN BELARUS 

The study presents the results of phylogenetic analysis of BK and JC viruses isolated from patients in Republic 
of Belarus. Described BK isolates belong to subgroups Ib-2 and IVc. Other hand, Byelorussian’s JC polyomaviruses 
belong to I и IVс subtypes.
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Полиомавирусы (ПВ) представляют собой 
мелкие безоболочечные ДНК-содержащие 

вирусы, широко распространенные среди людей.  
В настоящее время известно 14 типов ПВ чело-
века. Наиболее полно изучены два представителя 
рода Polyomavirus – ВК- и JC полиомавирусы. Во 
время первичной инфекции вирусы распростра-
няется по организму и затем пожизненно сохра-
няются в нем в латентном состоянии. Основной 
мишенью персистентной BK вирусной инфекции 
являются клетки почек и мочевыводящих путей. 
JC вирус также использует почечные канальцы как 
место своей персистенции. [1–3]. Пожизненная 
персистенция ПВ не представляет клинической уг-

розы для иммунокомпетентного хозяина, несмотря 
на остаточной уровень экспрессии вирусных генов. 
Однако их спорадическая реактивация приводит  
к ограниченной вирусной репликации, которая на-
блюдается у 0,5–20% здоровых серопозитивных 
лиц. При этом гистопатологические изменения  
в почечной паренхиме отсутствуют, и функция по-
чек остается неизменной. Значительное увеличе-
ние вирусной активности, приводящее к развитию 
заболевания, происходит, преимущественно, при 
относительной или абсолютной иммуносупрес- 
сии [2–3]. Повышение частоты полиомавирусной 
вирурии наблюдается у ВИЧ-инфицированных и ре-
ципиентов органов и клеток. Реактивация ВК ви-
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русной инфекции в клетках урогенитального тракта 
и почек приводит к развитию патологических изме-
нений у пострадавших лиц. Этот состояние сегодня 
известно, как полиомавирус-асоциированная не-
фропатия (ПВАН) [1–6]. В случае наличия JC вирус-
ной инфекции патологические изменения происхо-
дят в ЦНС и приводят к развитию прогрессивной 
мультифокальной лейкоэнцефалопатии [1–3, 7–8].

Внимание ученых ПВ привлекли сравнительно 
недавно, когда был установлен их значительный 
вклад в развитие тяжелых патологий при иммуно-
супрессии. В настоящее время проводятся интен-
сивные исследования по молекулярной эволюции 
ПВ, предлагаются варианты классификации, выд-
вигаются различные гипотезы относительно их 
совместной эволюции с человечеством.

Основываясь на нуклеотидной вариабельности 
гена капсидного белка VP1, штаммы BK вирусов 
классифицируются на 4 субтипа (I – IV). По резуль-
татам филогенетического анализа, представленно-
го в публикациях авторов из разных стран, можно 
судить о географической распространенности того 
или иного субтипа BK вируса. К примеру, субтип I 
широко распространен во всех регионах мира, 
тогда как субтип IV является менее распространен-
ным, а субтипы II и III еще более редки [4–6]. При 
этом субтип I делится на ряд субгрупп (Ia, Ib-1, Ib-2, 
и Ic). Данные филогенетического анализа изолятов 
субтипа IV показали его разделение на 6 отдельных 
субгрупп (IV/a-1, IV/a-2, IV/b-1, IV/b-2, IV/c-1 и IV/c-2)  
[4–6]. Следует отметить и различную географиче-
скую распространенность субгрупп внутри суб-
типа I. Так, субгруппа Ia широко распространена  
в Африке, субгруппа Ib-1 – в Юго-Восточной Азии, 
в США, Европе, Японии, субгруппа Ib-2 – в Европе 
и Западной Азии, субгруппа Ic – в Северо-Восточ-
ной Азии [4–6].

Несмотря на то, что штаммы JC вируса со-
ставляют один серотип, геномный анализ путем 
секвенирования основного капсидного белка VP1 
позволил классифицировать его на восемь раз-
личных генотипов и целый ряд субтипов, имеющих 
определенные различия в их географическом рас-
пространении [7–8]. Очень близкие друг другу ге-
нотипы 1 и 4 распространены среди европейцев 
и европейских эмигрантов в США [9–12]. Генотипы 
3 и 6 являются африканскими и регистрируются,  
в частности, в Танзании и Гане. Генотипы 2 и 7 
имеют широкое географическое распространение. 
Субтип 2А, в основном, обнаруживается в япон-
ской популяции и среди коренных американцев, 
2B субтип – среди евразийцев, 2D субтип – в ин-
дийской, а 2E субтип – в австралийской и запад-
ной тихоокеанской популяции. Субтипы 7A и 7B 

обнаружены в Китае, Юго-восточной Азии, Японии 
и Монголии. Генотип 8 распространен в Папуа-Но-
вой Гвинеи и на тихоокеанских островах [7–8]. 

Несмотря на интенсивные зарубежные работы 
по молекулярной эпидемиологии полиомавирусов, 
до начала настоящих исследований данные о суб-
типовом составе циркулирующих в Республике Бе-
ларусь ВК и JC вирусов отсутствовали. 

Настоящая работа посвящена изучению гено-
типического состава ВК и JC вирусов, идентифици-
рованных в клиническом материале белорусских 
реципиентов почки. 

Материалы и методы. Исследовано 39 образ-
цов мочи от 39 реципиентов почки, которые были 
получены из РНПЦ трансплантации органов и тка-
ней на базе УЗ «9-я городская клиническая боль-
ница» в период с 2014 по 2016 год. 

Образцы мочи перед выделением нуклеино-
вых кислот разводили транспортной средой для 
проб клинического материала в соотношении 1:1 
(«Амплисенс», Россия). Для выделения вирусных 
нуклеиновых кислот применяли коммерческий на-
бор «РИБО-сорб» («Амплисенс», Россия), в соответ-
ствии с инструкцией производителя. 

Для секвенирования участков генома ВК и JC 
вирусов использовали 434 нт. фрагмент, локализо-
ванный в гене VP1, который накапливали при по-
мощи универсальной для обоих полиомавирусов 
пары праймеров PoE1s и PoE2as [3] . Секвениро-
вание участков ДНК проводили методом терми-
нации цепи в термоциклической реакции на ДНК-
анализаторе CEQ8000 c использованием коммер-
ческого набора DTCS Quick Start Kit (BECKMAN 
COULTER). Поиск гомологичных последовательно-
стей осуществляли в базе данных NCBI с помощью 
программы BLAST [9]. Для множественного вырав-
нивания полученных нуклеотидных последователь-
ностей, а также последовательностей из базы дан-
ных Entrez использовали алгоритм ClustalW, встро-
енный в программу MEGA (Molecular evolutionary 
genetics analysis), версии 6 [10]. Полученные вы-
равнивания корректировали вручную. Определе-
ние оптимальной математической модели нуклео-
тидных замен проводили методом максимального 
правдоподобия с использованием скорректиро-
ванного информационного критерия Акаике (AICc). 
Модель с минимальным значением AICc была вы-
брана в качестве оптимальной. Для филогенетиче-
ской реконструкции использовали метод присоеди-
нения ближайшего соседа (neighbor-joining, NJ) [10] 
имплементированный в MEGA 6.0. Достоверность 
значений генетических расстояний (стандартную 
ошибку) и топологии филогенетических древ оце-
нивали методом псевдореплик (bootstrap-test). 
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Для оценки достоверности генетических расстоя-
ний и топологии каждой дендрограммы анализиро-
вали 1000 псевдореплик.

Результаты и обсуждение. По данным лите-
ратуры в основе филогенетического анализа чело-
веческих полиомавирусов и, в частности, BK и JC 
вирусов, лежит секвенирование фрагмента гена, 
кодирующего капсидный белок VP1 [3]. Экспери-
ментально определены оптимальные условия ам-
плификации с используемыми праймерами (PoE1s 
и PoE2as): 95°-20 сек, 50°-45 сек, 72°-10 сек,  
35 циклов амплификации. 

Амплифицированные фрагменты ДНК 25 BK 
вирусов и 14 JC вирусов секвенированы и отре-
дактированы вручную. Для филогенетического 
анализа взяты фрагменты длиной в 314 п.о. в слу-
чае BK вирусов и 364 п.о. для JC вирусов. Получен-
ные регионы проанализированы для определения 
оптимального алгоритма генотипирования. Выбор 

оптимальной модели эволюции проводили с помо-
щью программы MEGA 6.06, в которой рассчиты-
вали значения максимального правдоподобия для 
24 математических моделей нуклеотидных замен. 
При помощи программы были рассчитаны показа-
тели AICc для сравнения значений максимального 
правдоподобия для каждой из моделей. Получен-
ные результаты показали, что оптимальными мо-
делями нуклеотидных замен для филогенетической 
реконструкции на основании нуклеотидных после-
довательностей фрагмента гена VP1 BK вируса 
была 3-параметрическая модель Тамуры, для ви-
русов JC – модель Джукса-Кантора. 

Далее методом NJ была осуществлена филоге-
нетическая реконструкция по исследуемым регио
нам генома. Помимо анализируемых нуклеотид-
ных последовательностей белорусских BK вирусов, 
в анализ были включены нуклеотидные последо-
вательности 18 штаммов BK вирусов различных 
субтипов из Международного генбанка (National 
Center for Biotechnology Information, NCBI), в том 
числе прототипные штаммы для субтипов I–IV.  

Рис. 1. Филогенетическое древо, построенное на основа
нии фрагмента гена VP1 BK вируса методом NJ. Цифры  

в узлах древа – значения бутстреп-теста

Рис. 2. Филогенетическое древо, построенное на основании 
фрагмента гена VP1 JC вируса методом NJ. Цифры в узлах 

древа – значения бутстреп-теста
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В качестве внешней группы использовали соответ-
ствующие фрагменты генома полиомавируса жел-
того бабуина. Для филогенетической реконструк-
ции при исследовании нуклеотидных последова-
тельностей белорусских JC вирусов в анализ были 
включены 22 последовательности прототипных 
штаммов из Международного генбанка.

Полученные результаты свидетельствовали  
о циркуляции на территории Республики Беларусь 
генотипов BK вирусов, принадлежащих к субгруп-
пам Ib-2 и IVc (рисунок 1). Значение бутстреп-по-
казателей для кластеров, в который вошли иссле-
дуемые нуклеотидные последовательности BK ви-
русов и прототипные штаммы, позволяют сделать 
статистически обоснованный вывод о принадлеж-
ности исследуемых нуклеотидных последователь-
ностей к субтипам I и IVс, в частности, к субгруп-
пам Ib-2, IVс-1 и IVс-2 данных субтипов. 

Белорусские изоляты JC вирусов группирова-
лись в общий кластер с прототипными штаммами 
1 и 2 типов (рисунок 2). С субтипом 1А групиро-
валось 9 из 14 белорусских изолятов, с субти- 
пом 1B – 4 изолята, с субтипом 2A – один изолят. 

Таким образом, проведенный филогенетиче-
ский анализ возбудителей полиомавирусной ин-
фекции, обнаруженных у белорусских реципиентов 
почки, показал, что наиболее близкими к исследу-
емым ВК вирусам были штаммы, циркулирующие 
в Ирландии (2011 год), Республике Казахстан 
(2010 год) и Японии (2007). В тоже время, наибо-
лее генетически схожими с исследуемыми бело-
русскими JC вирусами были штаммы, циркулиру-
ющие в США, странах Европы, Ближнего Восто- 
ка и Японии.
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ОЦЕНКА ПАРАМЕТРОВ КАЧЕСТВА ЖИЗНИ ВОЕННОСЛУЖАЩИХ  
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В статье представлены результаты проспективного наблюдательного исследования параметров 

качества жизни военнослужащих по призыву, которое проводилось с момента призыва на военную 
службу в течение 6 месяцев в 3 этапа с интервалом в 3 месяца. Адаптация военнослужащих по призы­
ву на физиологическом уровне к условиям военной службы завершается в течение 6 месяцев после при­
зыва, на психологическом уровне адаптация происходит медленнее и превышает период наблюдения  
в 6 месяцев.
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