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Астровирусы человека — (+)РНК-вирусы из рода Mamastrovirus, семейства Astroviridae,
способные вызывать спорадические случаи и вспышки острых кишечных инфекций у
детей и занимающие третье место по частоте среди возбудителей вирусных острых ки-
шечных инфекций. Самая распространённая группа астровирусов человека — «класси-
ческие» астровирусы (вид Mamastrovirus hominis). Астровирусы, как и другие (+)РНК-
вирусы, способны к гомологичной РНК-рекомбинации, приводящей к образованию новых
патогенных вариантов и доминирующих в циркуляции линий. Частота появления новых
рекомбинантных форм вирусов человека изучалась лишь у двух семейств [1, 2].

Целью работы послужило определение частоты возникновения новых рекомбинантных
форм «классических» астровирусов человека. Среди доступных записей базы GenBank бы-
ли выделены полногеномные последовательности астровирусов человека, изолированные
из пациентов, для которых были доступны даты взятия образцов (N=104). В выравнива-
нии слитых открытых рамок считывания (ORF1ab и ORF2) с помощью программы RDP4
был проведен поиск рекомбинантных последовательностей и было определено положение
точек разрыва гомологичной рекомбинации. На уровне вида большинство таких точек рас-
полагалось на стыке ORF1b/ORF2. На уровне отдельных серотипов распределение точек
в геноме различалось: у серотипов 1 и 2 точки рекомбинации были обнаружены в ORF1a
и ORF2, у серотипа 3 — в ORF1ab; в случае серотипа 4 четыре точки было детектировано
в ORF1ab и три — в ORF2, тогда как для серотипа 8 была зарегистрирована единственная
точка в ORF2. С помощью регрессионного анализа зависимости расстояний от корня до
листьев филогенетического дерева и дат выделения соответствующих им вирусов, нали-
чие достоверного временного сигнала (P-value <0.05 для линейной регрессии) было заре-
гистрировано на уровне вида для трех участков из ORF1ab, кодирующей неструктурные
белки. Для этих участков с помощью программы BEAST были построены филогенетиче-
ские деревья с разверткой по времени. Результаты анализа позволяют говорить о скорости
нуклеотидных замен у астровирусов человека, равной 0,003 замен/сайт/год; общий пре-
док известных «классических» астровирусов человека существовал около 200 лет назад.
По деревьям с разверткой по времени были оценены возрасты совпадающих поддеревьев
у филогенетических деревьев, построенных по участкам генома, рекомбинирующим от-
носительно друг друга. В среднем астровирусы человека рекомбинировали каждые 4,5
года.

Работа поддержана грантом РНФ №24-74-00097.
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