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ЕВОЛЮЦІЙНІ ПАРАМЕТРИ СПУМАВІРУСУ ВЕЛИКОЇ РОГАТОЇ ХУДОБИ 

 

Швидкість мутацій, як і тиск відбору, є важливим параметром для вивчення еволюції організмів. 

Стосовно вірусів швидкість мутацій може бути використано, наприклад, для встановлення ризиків 

емерджентних інфекційних захворювань, оцінювання стратегії вакцинації тощо. Найбільш високою 

швидкістю мутацій характеризуються РНК-віруси, у тому числі ретровіруси, одними з представників 

яких є спумавіруси, поширені серед різних видів тварин. Спумавірус великої рогатої худоби (СВ ВРХ, 

BFV) є об’єктом уваги дослідників внаслідок можливості використання як вектора при проведенні 

генної терапії, потенційного зоонозного потенціалу, більш складної, порівняно з відомими 

ретровірусами, геномної організації. Проте еволюційні характеристики СВ ВРХ до теперішнього часу 

не встановлено. Мета работи – характеризація нуклеотидних геномних послідовностей ізолятів 

спумавірусу ВРХ з бази даних GenBank та визначення впливу природного відбору на гени за 

допомогою біоінформатичних методів. Для маніпулювання з нуклеотидними та амінокислотними 

послідовностями, мутаційного аналізу протеїнів СВ ВРХ, побудови графіків ентропії Шеннона для 

визначення несинонімічних та синонімічних  замін, побудови матриці відмінностей послідовностей 

для розрахунку швидкості мутацій використано програму BioEdit, для визначення кількості стоп-

кодонів – програму HyPhy. Оцінку впливу природного відбору на гени шляхом визначення dN/dS 

проводили з використанням методу SLAC (single likelihood ancestor counting) на сервері Datamonkey, 

Z-тесту в програмі MEGA, а також через визначення коефіцієнту тесту Таджими (MEGA). Проведено 

мутаційний аналіз повновимірних генів gag, pol, env, bel1, bel2 для 27 ізолятів спумавірусу ВРХ: з 

графіків ентропії Шеннона визначено несинонімічні та синонімічниі  заміни. Відповідно до даних, 

отриманих за допомогою методу SLAC, встановлено, що на ген bel2, який кодує протеїн Tas, діє 

позитивний відбір (dN/dS = 1,57), а на гени  gag, pol, env, bel1 – очищуючий відбір (dN/dS <1). 

Швидкість мутацій, яку визначено для генів BFV (gag (0,0150 %), pol (0,0073 %), env(0,0103 %), bel1 

(0,0290 %), bel1 (0,0206 %)), значно (в 8-37 разів) перевищує таку для вірусу імунодефіциту (ВІ) ВРХ. 

(BIV) (gag (0,0004 %), pol (0,0002 %), env (0,0013 %)). Для порівняння визначено швидкість мутацій 

гена ORF1ab (0,059 %), що кодує протеїн NSP3, який має високу мінливість, для 27 ізолятів 

коронавірусу SARS-CoV2, що розподілено на два набори (один набір складено з 14 ізолятів за 2003 рік, 

а другий – з 13 ізолятів за 2024 рік), швидкість мутацій всередині яких становить 0,00007 % та 0,00012 

% відповідно. Встановлено кількість стоп-кодонів для генів BFV. Ген gag містить 1 стоп-кодон, ген pol 

– 4(5), ген  env – 9(10), ген bel1 – 1, ген bel2 – 7(8) для різних ізолятів.  Відмітною особливістю BFV 

порівняно з BIV є надзвичайно висока кількість стоп-кодонів в генах env, bel2, pol, що перевищує таку 

для генів env та pol іншого ретровірусу – ВІ ВРХ – у 4-9 разів. Швидкість мутацій генів BFV перевищує 

таку для генів env та pol ВІ ВРХ. в 8-37 разів.  
 
 
 
  


