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A bstract. The increasing human pressure on the natural habitat increases the need to study the viral diversity of 

reservoirs, as virological studies of hydrosphere ecosystems are not only an important part o f studying the biodiver­
sity o f environmental, but also one of the parameters of diagnosing the ecological status of aquatic ecosystems. The 
aim of this research was to study the diversity of allochthonous and autochthonous viruses of Kapchagai reservoir.

As a result of research using methods of metagenomic analysis, it was found that the virus composition of 
Kapchagai reservoir is represented not only a wide variety of autochthonous viruses specific to phytoplankton, but 
also representatives of allochthonous viruses indicates contamination by products of anthropogenic load. Thus, the 
use of metagenomic analysis of viruses as a method of bioindication can be a good tool for identifying new and unu­
sual, including potentially dangerous to human, animal and plant viruses, and to assess the degree of water pollution 
as a result o f anthropogenic load.
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А ннотация. Возрастающая антропогенная нагрузка на естественную среду обитания увеличивает необ­

ходимость изучения вирусного разнообразия водоемов, так как вирусологические исследования экосистем 
гидросферы являются не только важной частью изучения биоразнообразия окружающей среды, но и одним 
из параметров диагностирования экологического состояния водных экосистем. Целью настоящих исследо­
ваний было изучение разнообразия аллохтонных и автохтонных вирусов Капчагайского водохранилища.

В результате проведённых исследований с использованием методов метагеномного анализа было уста­
новлено, что состав вирусов Капчагайского водохранилища представлен не только широким разнообразием 
автохтонных вирусов, характерных для фитопланктона гидроэкосистем, но и представителями аллохтонных 
вирусов, что свидетельствует о загрязненности данного водоема продуктами антропогенной деятельности. 
Таким образом, использование метагеномного анализа вирусов в качестве метода биоиндикации может 
являться хорошим инструментом как для выявления новых и необычных, в том числе потенциально опасных 
для человека, животных и растений вирусов, так и для оценки степени загрязненности водоемов в результате 
хозяйственной деятельности человека.
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Введение. Гидросфера как важнейший компонент биосферы планеты и источник ресурсов 
имеет глобальное экологическое, экономическое и социальное значение. Обеспеченность инфор­
мацией о состоянии и динамике экологического баланса гидросферы все еще остается недостаточ­
ной и не отвечает современным требованиям устойчивого управления водными ресурсами, охраны 
окружающей среды и исследований в области глобальных изменений биосферы и климата 
планеты. Это связано с комплексом причин, основной из которых является незамкнутость систе­
мы, между ареалами которой существует тесная взаимосвязь, обуславливающая единство гидро­
сферы и ее взаимодействие с другими геосферами [1]. Всестороннее изучение состояния экосистем 
гидросферы является актуальной проблемой биологических, медицинских, сельскохозяйственных 
и геолого-минералогических дисциплин. За последнее время доказано, что вирусы являются не 
только неотъемлемой частью существования всех экосистем, но и самой многочисленной группой 
организмов в любой экосистеме. Возрастающая антропогенная нагрузка на естественную среду 
обитания и разработка новых биотехнологических препаратов, в технологии производства кото­
рых используются микроорганизмы пресноводных и морских водоемов, увеличивает необхо­
димость изучения вирусного разнообразия водоемов, т. к. при разработке подобных препаратов не 
учитываются проблемы биобезопасности, что может привести к появлению новых инфекционных 
заболеваний [2]. Вирусологические исследования экосистем гидросферы являются не только 
важной частью изучения биоразнообразия окружающей среды, но и одним из параметров диаг­
ностирования экологического состояния водных экосистем [3-5]. Целью настоящих исследований 
было изучение разнообразия аллохтонных и автохтонных вирусов Капчагайского водохранилища.

Материалы и методы. Сбор образцов производили в Капчагайском водохранилище недалеко 
от береговой линии города Капчагай, координаты места сбора 43°52’53,5”северной широты, 
77°16’24,9” восточной долготы (рисунок 1).

Рисунок 1 -  Место сбора образцов на Капчагайском водохранилище

Пробы воды из Капчагайского водохранилища были отобраны в летнее время, что соот­
ветствовало среднему количеству микрофлоры водоема в средне-сезонном значении. Отобранные 
пробы воды последовательно фильтровали через поликарбонатные фильтры (Millipore) с 
диаметром пор 1,2; 0,8; и 0,2 мкм с последующим осаждением методом ультрацентрифугирования. 
Из полученных образцов выделяли суммарную ДНК, которую затем анализировали методом 
полногеномного секвенирования на ДНК-секвенаторе «Illumina». Риды собирали программой 
«Edena», так как она позволяет варьировать минимальную длину общей части ридов, при которой 
они будут считаться пересекающимися. С целью нахождения наибольшего числа бактериофагов 
необходимое пересечение ридов было установлено в 35 нуклеотидов. Для поиска применяли 
программу «Blastn, NCBI», версия standalone 2.2.30. В качестве источника вирусных геномов 
использовалась база данных «NCBI nucleotide», содержащая 6079 полных геномов вирусов. 
Метагеномный анализ полученных результатов из 15501346 нуклеотидов проводили программами 
«MetaVIR» и «Crona» [6-8].

22



ISSN 2224-5308 Серия биологическая и медицинская. №  3. 2016

Результаты и обсуждение. Изучение разнообразия вирусов Капчагайского водохранилища с 
помощью метагеномного анализа показало, что среди обнаруженных 36102 вирусов 2% были 
представлены аллохтонными и 98% автохтонными вирусами (рисунок 2).

Рисунок 2 -  Разнообразие вирусов Капчагайского водохранилища

Автохтонные вирусы являются паразитами основных обитателей нано- и пикопланктона: 
бактерий, простейших и микроводорослей. Вирусы простейших были представлены семейством 
Mimiviridae и составляли около 6,5%, из которых 1% включал представителей рода Cafeteriavirus и 
0,9 % - рода Mimivirus. Вирусы бактерий были представлены отрядом Caudovirales (хвостатые 
фаги), состоящим из семейств: Podoviridae (13%), Siphoviridae (24%) и Myoviridae (36%). Также 
были обнаружены вирусы семейства Phycodnaviridae. Члены данного семейства инфицируют 
эукариотические водоросли, что делает их интересными с точки зрения их экологической функ­
ции. Имеются данные о том, что вирусы данного семейства являются активными участниками в 
инициации процессов начала и прекращения цветения воды [9]. Следует отметить, что более 10% 
вирусов остались неклассифицироваными, т.е. они ранее не были описаны в доступной литературе 
и не содержатся в информационных базах данных.

При изучении разнообразия вирусов в Капчагайском водохранилище настораживает тот факт, 
что, несмотря на кажущуюся малочисленность, всего 2%, среди аллохтонных вирусов диагнос­
тированы вирусы различных семейств, способных вызывать инфекции человека, животных и 
растений, что говорит о выраженном антропогенном влиянии на гидросферу водохранилища.

Так, метагеномный анализ генетического материала, выделенного из исследуемых проб воды, 
показал наличие семейств Coronavirinae, Mesoniviridae и Retroviridae (рисунок 3, 4).

Семейство короновирусов было представлено подсемейством Coronavirinae, включающим 
РНК-содержащие плеоморфные вирусы средней величины. Было обнаружено два рода: Betacoro- 
navirus (7 видов) и Gammacoronavirus (2 вида).

Генетический материал рода Betacoronavirus принадлежал вирусу Human coronavirus HKU1. 
Данный вирус способен вызывать острые воспалительные процессы дыхательных путей, и был
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Рисунок 3 -  Нидовирусы Капчагайского водохранилища
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Рисунок 4 -  Ретровирусы Капчагайского водохранилища 
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впервые выделен в 2005 году в Гонгконге из носоглоточных смывов 71-го летнего мужчины, госпи­
тализированного с диагнозом двусторонняя пневмония с острой лёгочной недостаточностью [10].

Род Gammacoronavirus был представлен коронавирусом белухи К1. Данный вирус был 
впервые выделен в 2008 году от 13 летней особи белухи, погибшей в результате генерализованной 
лёгочной инфекции [11].

Семейство Mesoniviridae -  это новое семейство вирусов комаров, обнаруженное в 2011 году в 
странах юго-восточной Азии. Два вида этого семейства, выявленные в водных пробах Капчагай- 
ского водохранилища -  вирус Meno и вирус Hana, были впервые выделены и описаны в 2013 году. 
Вирусы данного семейства имеют сферическую форму, диаметром 60-80 нм, генетический мате­
риал данных вирусов представлен позитивной, одноцепочечной линейной РНК [12].

Семейство Retroviridae в собранных образцах было представлено двумя подсемействами: 
Orthoretrovirinae и Spumaretrovirinae. Подсемейство Orthoretrovirinae включало три вида вирусов: 
вирус иммунодефицита кошки, ретровирус рыбы змейголовы и эндогенный вирус бабуинов.

Подсемейство Spumaretrovirinae (или пенящиеся вирусы) представляет собой оболочечные 
вирусы с двунитивой молекулой ДНК. Это подсемейство вирусов имеет широкое распространение 
и поражает сельскохозяйственные виды домашних животных. В пробах воды из Капчагайского 
водохранилища было обнаружено два вида данного подсемейства: пенящийся вирус крупного 
рогатого скота и пенящийся вирус лошадей. Данное подсемейство вирусов впервые было описаны 
в 1954 году и выделены в 1971. Данные вирусы очень распространены и поражают различных 
представителей млекопитющих [13].

Также биоинформатическая обработка полученного генетического материала показала нали­
чие вируса гепатита сурков (Woodchuck hepatitis virus), который является первым представителем 
гепадновирусов млекопитающих и птиц, описанных после открытия вируса гепатита В [14].

Таким образом, метагеномный анализ состава вирусов Капчагайского водохранилища показал 
не только широкое разнообразие автохтонных вирусов, характерных для фитопланктона гидро­
экосистем, но и свидетельствует о загрязненности данного водоема продуктами антропогенной 
деятельности. Использование метагеномного анализа вирусов в качестве метода биоиндикации 
может являться хорошим инструментом как для выявления новых и необычных, в том числе 
потенциально опасных для человека, животных и растений вирусов, так и для оценки степени 
загрязненности водоемов в результате хозяйственной деятельности человека.
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Туш н сездер: экожуйе, биоиндикация, вирустар, метагеномды талдау.
А ннотация. Табиги п р ш ш к  ортага ^лгаймалы антропогендж жYктеме су айдындарында вирустьщ эр- 

тYрлiлiктi зерттеу каж еттш пн арттырады, ейткеш гидросфераныц экожYЙелерiн вирусологиялык зерттеуi 
коршаган ортаныц биоалуангурлш пн зерттеуде гана мацызды емес, сонымен катар су экожYЙесiнщ эколо- 
гиялык жай-кYЙiн диагностикалаудагы параметрлерi болып табылады. Осы зерттеулердiц максаты Капшагай 
су коймасыныц аллохтонды жэне автохтонды вирустардыц эртYрлiлiкерiн зерттеу.

Метагеномды талдау эдютерш пайдалана отырып жYргiзiлген зерттеулер нэтижесiнде Капшагай су кой­
масыныц вирустар к¥рамы гидроэкожYЙе фитопланктондарына тэн автохтонды вирустардыц кец тYрлiгiмен 
гана емес, сонымен катар осы су коймасы антропогендi кызмет аркасында ластануын дэлелдейтiн аллох­
тонды вирустардыц болуын аныктады. Осылайша, биоиндикация эдга ретiнде вирустардыц метагеномды 
талдауын пайдалану жаца жэне ерекше тYрлерiн, сонымен катар адамга, жануарларга жэне еамджтерге 
кауiптi вирустарды табуда, сондай-ак адамныц шаруашылык кызметi нэтижесiнде су коймаларыныц ластану 
дэрежесiн багалауда жаксы к¥рал болып табылады.
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