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Резюме. Вирус герпеса человека 6А (ВГЧ6А) и вирус герпеса человека 6В (ВГЧ6B) — убиквитарные вирусы, ин-
фицирующие более 95% мирового населения. Клинические проявления ВГЧ6-инфекции и ассоциированных 
с ней заболеваний разнообразны, что может зависеть от молекулярно-генетических особенностей вирусов, про-
являющихся на уровне геновариантов. Оценка значения молекулярно-генетического разнообразия двух виру-
сов затруднена вследствие отсутствия их внутривидовой классификации. Целью работы стала разработка вну-
тривидовой классификации ВГЧ6А и ВГЧ6В. С использованием 50 и 207 полногеномных последовательностей 
ВГЧ6А и ВГЧ6В, полученных из банка данных NCBI Nucleotide, проанализированы различные фрагменты гено-
ма вирусов. Множественное выравнивание последовательностей выполняли с применением алгоритма MAFFT 
L-INS-i, для построения дендрограмм использовали модель нуклеотидных замен «F81» и метод максимального 
правдоподобия. Нуклеотидные замены определяли относительно референсных последовательностей X83413 
(ВГЧ6А) и AF157706 (ВГЧ6В). Геноварианты выделяли на основании анализа нуклеотидных замен в вариабель-
ных позициях фрагмента. В дальнейшем результаты подтверждали построением дендрограмм. Была произве-
дена оценка возможности применения различных фрагментов генома ВГЧ6А и ВГЧ6В для построения внутри-
видовой классификации двух вирусов. В результате анализа в качестве оптимального были выбраны фрагменты 
U90(part206) и U90В(part431), являющиеся продуктом ПЦР для дифференциальной детекции ВГЧ6А и ВГЧ6В. 
На основании нуклеотидных последовательностей выбранных фрагментов построена внутривидовая класси-
фикация ВГЧ6А и ВГЧ6В, включающая по семь геновариантов каждого вида вируса. Геноварианты характе-
ризовались уникальным нуклеотидным составом в определенных нами сигнатурных позициях. Установлено 
минимальное (0,001 и менее для обоих вирусов) нуклеотидное разнообразие последовательностей в пределах 
выделенных геновариантов. Разработанная классификация отражает филогенетические взаимоотношения 
циркулирующих и хромосомно-интегрированных форм ВГЧ6А и ВГЧ6В: дивергенцию геновариантов ВГЧ6А 
в зависимости от формы персистенции и сайта интеграции вируса и коэволюцию двух форм ВГЧ6В в пределах 
нескольких геновариантов. В результате дальнейших исследований молекулярно-генетического разнообразия 
вирусов в различных регионах России и мира классификация может быть дополнена. Способ классификации 
ВГЧ6А и ВГЧ6В характеризуется простотой, технологической доступностью и может быть внедрен в лаборато-
риях разного уровня технического оснащения. Разработанная классификация может использоваться для изуче-
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ния влияния молекулярно-генетического разнообразия вирусов на клинические характеристики ассоцииро-
ванных заболеваний, оптимизации системы эпидемиологического надзора за ВГЧ6А/В-инфекцией, разработке 
новых подходов к диагностике, профилактике и лечению ВГЧ6-инфекции.

Ключевые слова: ВГЧ6А, ВГЧ6В, геновариант, генотип, штамм, классификация, эволюция, филогения.
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Abstract. Human herpesvirus 6A (HHV6A) and human herpesvirus 6B (HHV6B) are ubiquitous viruses that infect more 
than 95% of the population. Clinical manifestations of HHV6 infection and associated diseases are diverse, which may 
depend on virus molecular genetic characteristics (genovariants). Estimating the  significance of  the molecular genetic 
diversity is complicated due to the lack of proper classification. The aim of the study was to develop an intraspecies HHV6A 
and HHV6B classification. Using 50 and 207 HHV6A and HHV6B full-genome sequences retrieved from the  NCBI 
Nucleotide database, various fragments of virus genome were analyzed. Multiple sequence alignment was performed using 
MAFFT L-INS-i algorithm; F81 nucleotide substitution model and maximum likelihood method were used to construct 
dendrograms. Nucleotide substitutions were determined relative to reference sequences X83413 (HHV6A) and AF157706 
(HHV6B). Genovariants were defined based on the nucleotide substitutions in variable positions of the genomic fragment. 
The results were confirmed by constructing dendrograms. An opportunity of using fragments of HHV6A and HHV6B 
genomes to  construct an intraspecies classification was assessed. Fragments U90(part206) and U90В(part431) were 
selected as optimal. Based on the nucleotide sequences of the fragments, the intraspecies classification for HHV6A and 
HHV6B was constructed, including seven genovariants of  each virus. The  genovariants were characterized by unique 
nucleotide composition in the signature positions. A minimum (0.001 or less for both viruses) nucleotide diversity within 
the  isolated genovariants was established. The  classification reflects the  phylogenetic relationships of  circulating and 
inherited chromosomally integrated forms of  HHV6A and HHV6B: divergence of  HHV6A genovariants depending 
on its persistence form and integration site and coevolution of two HHV6B forms within several genovariants. Further 
studies on virus molecular genetic diversity in different regions of Russia and abroad may supplement the classification. 
The method of HHV6A and HHV6B classification is characterized by simplicity, technological accessibility and can be 
implemented in laboratories of different levels of technical equipment. The classification can be used to analyze an effect 
of virus molecular genetic diversity on  the clinical characteristics of associated diseases, optimize the epidemiological 
surveillance system and develop new approaches for diagnostics, prevention, and treatment of HHV6 infection.

Key words: HHV6A, HHV6B, genovariant, genotype, strain, classification, evolution, phylogeny.

Введение

Roseolovirus humanbeta6a (бета-герпесвирус 
человека 6А, вирус герпеса человека 6А, ВГЧ6А) 
и Roseolovirus humanbeta6b (бета-герпесвирус че-
ловека 6B, вирус герпеса человека 6B, ВГЧ6B) — 
повсеместно распространенные представи-
тели герпесвирусов. В  течение длительного 
времени ВГЧ6А и  ВГЧ6В рассматривали как 
два субтипа одного вируса (вируса герпеса че-
ловека 6 типа). В 2012 г. ВГЧ6В в номенклатуре 
ICTV (https://ictv.global/taxonomy) был опреде-
лен как самостоятельный вид, а в марте 2023 г. 
была ратифицирована современная класси-
фикация двух вирусов. Согласно актуальной 
таксономии ICTV, ВГЧ6А и  ВГЧ6В отнесены 
к  семейству Orthoherpesviridae, подсемейству 
Betaherpesvirinae, роду Roseolovirus.

ВГЧ6А и ВГЧ6В обладают схожим жизненным 
циклом, способны интегрироваться в  геном по-

ловых клеток хозяина с формированием наследу-
емой хромосомно-интегрированной формы ви-
руса (хиВГЧ6А и хиВГЧ6В) [1, 2, 4]. Идентичность 
нуклеотидных и  аминокислотных последова-
тельностей ВГЧ6А и  ВГЧ6В превышает 90%  [11, 
15, 19]. Оба вида могут быть дифференцированы 
с  помощью молекулярно-генетических методов 
благодаря наличию уникальных открытых рамок 
считывания, преимущественно располагающих-
ся в области генов U86–U100 [6, 15, 19].

ВГЧ6А- и ВГЧ6В-инфекция характеризуется 
разнообразными клиническими проявления-
ми, а также широким спектром возможных ос-
ложнений. Первичная ВГЧ6В-инфекция про-
текает в  виде внезапной экзантемы, недиффе-
ренцированных лихорадочных состояний, фе-
брильных судорог  [3, 7, 9], однако вирус также 
ассоциирован с поражением органов централь-
ной нервной системы и  желудочно-кишечного 
тракта  [13, 18]. Первичная ВГЧ6А-инфекция, 
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как правило, протекает бессимптомно  [3, 14], 
но  известна роль вируса в  развитии заболева-
ний, обусловленных амилоидозом клеток ми-
кроглии и гибелью нейронов [22]. Предполагают 
роль хиВГЧ6А в  развитии онкологических 
и  воспалительных заболеваний, а  хиВГЧ6В  — 
в развитии сердечно-сосудистой патологии  [7]. 
Наблюдаемое разнообразие клинических про-
явлений ВГЧ6А- и  ВГЧ6В-инфекции, а  также 
сопутствующих им заболеваний может быть 
обусловлено внутривидовыми молекулярно-ге-
нетическими особенностями инфицирующих 
вирусов.

Для каждого вида вируса охарактеризованы 
два лабораторных штамма: африканский U1102 
и  североамериканский GS  — для ВГЧ6А, афри-
канский Z29 и японский HST — для ВГЧ6В [7]. 
Некоторые исследователи дополнительно вы-
деляют африканский штамм ВГЧ6А  — AJ, ге-
ном которого имеет высокое сходство с геномом 
штамма GS [25]. Абсолютное большинство мето-
дов классификации ВГЧ6А и ВГЧ6В, описанных 
в  литературе, сосредоточено только на  диффе-
ренциации двух видов вирусов и  их основных 
штаммов. В  основе различий лежит полимор-
физм как высокодивергентных генов U90 [20, 23], 
U83 [25], U86, U87 [15] и их комбинаций [12], так 
и  консервативных генов U39(gB) и  U48(gH)  [10]. 
Для  хиВГЧ6А и  хиВГЧ6В исследовано разделе-
ние вирусов на субварианты в зависимости от по-
следовательности сайта интеграции [21].

Вопрос о  роли внутривидового молекуляр-
но-генетического разнообразия ВГЧ6А и ВГЧ6В 
остается неизученным, а  общепринятая вну-
тривидовая классификация ВГЧ6А и  ВГЧ6В 
отсутствует. Разработка последней необходима 
для изучения клинических и эпидемиологиче-
ских свойств разных вариантов вирусов, а, сле-
довательно, прогнозирования тяжести течения 
и  вероятности осложнения заболевания, обо-
снования выбора терапевтических подходов. 
В научной литературе и патентной документа-
ции фигурирует ряд подходов, базирующихся 
на  использовании метода ПЦР для дифферен-
циальной диагностики ВГЧ6А и ВГЧ6В (табл. 1). 
Вариант одной из  подобных тест-системы 
разработан в  нашей лаборатории (патент РФ 
№ RU2805956C1), он основан на амплификации 
фрагмента гена U90, имеющего длину 206  н.о. 
у  ВГЧ6А и  431 н.о. у  ВГЧ6В  [8]. Наработанные 
продукты амплификации сразу могут быть сек-
венированы (например, методом Сэнгера), что 
делает их оптимальными кандидатами для соз-
дания внутривидовой классификации ВГЧ6А 
и ВГЧ6В с целью дальнейшего внедрения спо-
соба определения внутривидовой принадлеж-
ности вирусов в практику здравоохранения.

Цель исследования — разработка внутриви-
довой классификации ВГЧ6А и ВГЧ6В.

Материалы и методы

Получение последовательностей. Использо
вали полногеномные и частичные (более 140 000 
н.о.) последовательности, а также последователь-
ность гена U90, загруженные из  банка данных 
NCBI Nucleotide (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
nuccore) согласно результатам поиска и номерам, 
использованным в  работах других авторов  [12, 
21]. Всего было использовано 50 последователь-
ностей ВГЧ6А и 207 последовательностей ВГЧ6В. 
Полный перечень использованных последова-
тельностей представлен в Приложении 1.

Отбор кандидатных фрагментов для построе-
ния классификации ВГЧ6А и ВГЧ6В проводили 
по  результатам анализа патентной документа-
ции и данных литературы. Выбирали фрагмен-
ты, нарабатываемые в  результате применения 
различных способов дифференциальной детек-
ции ВГЧ6А и ВГЧ6В методом ПЦР (табл. 1).

Наборы фрагментов получали путем вирту-
альной нарезки выгруженных полногеномных 
последовательностей по  соответствующим ко-
ординатам. Для  получения аминокислотных 
последовательностей нуклеотидные последова-
тельности транслировали согласно стандартно-
му генетическому коду.

Построение дендрограмм. Для  построения 
дендрограмм использовали нуклеотидные по-
следовательности фрагментов генома ВГЧ6А 
или ВГЧ6В и внешнюю группу — фрагмент рефе-
ренсной последовательности ВГЧ6В или ВГЧ6А 
соответственно. Множественное выравнива-
ние последовательностей выполняли с  помо-
щью алгоритма MAFFT L-INS-i. Использовали 
модель нуклеотидных замен «F81». Построение 
филогенетических деревьев для анализа мо-
лекулярно-генетической изменчивости фраг-
ментов выполняли методом максимального 
правдоподобия. Достоверность топологии дере-
ва оценивали методом бутстреп: при значении 
бутстреп-поддержки более 70 топологию ветвей 
считали достоверной. При сравнении кластери-
зации разных фрагментов строили танглеграм-
мы с применением метода ближайших соседей.

Оценка воспроизводимости кластеризации. 
Для  каждого кандидатного фрагмента опреде-
ляли количество крупных кластеров, сформи-
рованных на  дендрограмме. Сравнивали кла-
стеризацию последовательностей фрагментов 
U90A(part206), U90В(part431) и  последователь-
ностей других фрагментов путем построения 
танглеграмм. Различия кластеризации оцени-
вали по показателю запутанности (доля несоот-
ветствующих листьев дендрограммы). Сходство 
двух дендрограмм определяли по значению гам-
ма-корреляции Бэйкера. Воспроизводимость 
кластеризации устанавливали по значению ин-
декса Фаулкса–Мэллоу.
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Анализ молекулярно-генетического разноо-
бразия последовательностей фрагментов U90A 
(part206) и  U90В(part431). Наборы последова-
тельностей U90A(part206) и U90В(part431) ана-
лизировали на наличие точечных мутаций, де-
леций и инсерций относительно соответству-
ющих участков референсных геномов (NCBI 
ID X83413 для ВГЧ6А и AF157706 для ВГЧ6В). 
Последовательности со  схожим нуклеотид-
ным паттерном объединяли в  генетические 
группы  — геноварианты, для каждого гено-
варианта определяли набор сигнатурных (по-
зволяющих идентифицировать геновариант) 
и  характерных (присущих нескольким гено-
вариантам) нуклеотидных и аминокислотных 
замен. Полиморфизм геновариантов оцени-
вали, рассчитывая показатель нуклеотидного 
разнообразия по  методу Nei для последова-
тельностей в  пределах одного геноварианта, 
а  также при их группировке. Рассчитывали 
долю нуклеотидов, долю нуклеотидов с  за-
менами и  долю позиций с  нуклеотидными 
заменами в  последовательностях фрагментов 
90A(part206) и  U90В(part431) относительно 
полных последовательностей гена U90, а  так-

же нуклеотидное разнообразие последова-
тельностей фрагментов и  полных последова-
тельностей гена U90.

Программное обеспечение. Для  первичного 
анализа и  визуализации последовательностей 
использовали утилиту Unipro UGENE (версия 
49.1). Алгоритм анализа был написан на языке R 
(версия 4.0.3) с использованием пакетов ape 5.7–
1, Biostrings 3.1, dendextend 1.17.1, disprose 0.1.6, 
ggplot2 3.4.1, ggtree 3.6.2, ggtreeExtra 1.8.1, msa 
1.30.1, pegas 1.1, phangorn 2.11.1, RPANDA 2.3. 
Для  реализации множественного выравнива-
ния последовательностей алгоритмом MAFFT 
L-INS-i использовали утилиту mafft (версия 
7.525).

Результаты

Сравнение кластеризации последователь-
ностей ВГЧ6А и  ВГЧ6В при использовании раз-
личных фрагментов генома. При использовании 
фрагмента U90A(part206) нуклеотидные после-
довательности ВГЧ6А разделяли на 4 крупных 
кластера (значения рассчитанных показателей 
кластеризации представлены в Приложении 2). 

Таблица 1. Кандидатные фрагменты для построения внутривидовой классификации ВГЧ6А и ВГЧ6В
Table 1. Candidate fragments for development of intraspecific classification of HHV6A and HHV6B

Вид
Spesies

Фрагмент
Fragment

Длина. н.о.
Length, n.b.

Координаты*, н.о.
Coordinates*, n.b.

Источник
Source

ВГЧ6A/HHV6A U31A(part200) 200 51067–51266 Патент RU2806427C1
Patent RU2806427C1ВГЧ6В/HHV6B U31B(part200) 200 52133–52332

ВГЧ6A/HHV6A U38A(part252) 252 57564–57806 Патент CN103820574B
Patent CN103820574BВГЧ6В/HHV6B U38B(part252) 252 58635–58886

ВГЧ6A/HHV6A U39A (gB) 2656 59540–62195
[10]

ВГЧ6В/HHV6B U39B (gB) 2656 60611–63266
ВГЧ6A/HHV6A U41A(part123) 123 65267–65389

[28]
ВГЧ6В/HHV6B U41B(part131) 131 66334–66464
ВГЧ6A/HHV6A U48A (gH) 2271 78025–80295

[10]
ВГЧ6В/HHV6B U48B (gH) 2266 79206–81471
ВГЧ6A/HHV6A U67A(part111) 111 103079–103189 [5],  

Патент RU2627607С1
Patent RU2627607C1ВГЧ6В/HHV6B U67B(part111) 111 104325–104435

ВГЧ6A/HHV6A U69A(part201) 201 102660–102860 Патент JP2018085961A
Patent JP2018085961AВГЧ6В/HHV6B U69B(part186) 186 103910–104095

ВГЧ6A/HHV6A U90A(part206) 206 134340–134545 [8, 20, 23],  
Патент RU2805956C1

Patent RU2805956C1ВГЧ6В/HHV6B U90В(part431) 431 136206–136636

ВГЧ6A/HHV6A U90A(part389) 389 134258–134646 Патент JP3833152C1
Patent JP3833152C1ВГЧ6В/HHV6B U90В(part621) 621 136120–136740

ВГЧ6A/HHV6A U90A 3021 133146–133166
[24, 26]

ВГЧ6В/HHV6B U90В 3668 134769–138436
ВГЧ6A/HHV6A Полные и частичные 

геномные 
последовательности
Full and partial genomes

> 140 000 – –
ВГЧ6В/HHV6B

Примечание. * — координаты указаны относительно референсных последовательностей NCBI ID X83413 (ВГЧ6А) и AF157706 (ВГЧ6В).
Note. * — coordinates are set according to reference sequences NCBI ID X83413 (HHV6A) и AF157706 (HHV6B).
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Кластеризация воспроизводилась с сопостави-
мой детализацией при использовании фраг-
ментов U90A и  U90A(part389) (оба фрагмен-
та включают в  себя фрагмент U90A(part206)) 
и полногеномных последовательностей ВГЧ6А 
и  с  меньшей детализацией  — при использо-
вании полных последовательностей генов 
гликопротеинов U39A (gB) и  U48A (gH). Все 
перечисленные фрагменты имели большую 
протяженность по  сравнению с  фрагментом 
U90A(part206).

Использование фрагментов меньшей дли-
ны  — U31A(part200), U38A(part252) и  U69A 
(part201)  — приводило к  сокращению коли-
чества оформленных крупных кластеров. 
Короткие последовательности U41A(part123) 
и  U67A(part111) имели идентичный или прак-
тически идентичный нуклеотидный состав, 
не  поддерживали кластеризацию и  не позво-
ляли классифицировать последовательности 
ВГЧ6А.

Нуклеотидные фрагменты ВГЧ6В U90В(part431)  
также разделяли на  4 крупных кластера. 
Кластеризация воспроизводилась с  сопоста-
вимой детализацией при использовании фраг-
мента U90В(part621) (включает в себя фрагмент 
U90В(part431)).

На  дендрограммах, построенных при ис-
пользовании полногеномных последовательно-
стей ВГЧ6В, полных последовательностей гена 
U90В, а  также генов гликопротеинов U39 (gB) 
и  U48 (gH), выделяли множество мелких клас
теров. При  этом отношение индивидуальных 
последовательностей к  определенным класте-
рам не  воспроизводилось на  различных ден-
дрограммах, что затруднило идентификацию 
кластеров и  привело к  высоким показателям 
запутанности при их сравнении.

Короткие фрагменты U31B(past200), U38B 
(part252), U41B(part131), U67B(part111) и  U69B 
(part186) были представлены идентичными или 
практически идентичными нуклеотидными 
последовательностями и  оказались непригод-
ны для классификации ВГЧ6В.

Таким образом, использование фрагментов 
U90A(part206) и U90В(part431) позволило выпол-
нить кластеризацию нуклеотидных последова-
тельностей ВГЧ6А и ВГЧ6В с воспроизводимой 
детализацией. Результаты анализа подтвержда-
ют возможность их применения для построения 
внутривидовой классификации двух вирусов.

Нуклеотидное разнообразие фрагментов 
U90A(part206) и  U90В(part431). Показатель 
нуклеотидного разнообразия фрагмента 
U90A(part206) составил 0,0352, в  то время как 
для полной последовательности гена U90A он 
был равен 0,0220. Протяженность фрагмента 
U90A(part206) составила 6,82% от  протяжен-
ности полной последовательности гена (206 

из 3021 н.о.), при этом на долю фрагмента прихо-
дилось 11,00% всех выявленных нуклеотидных 
замен (438 из 3881 ед.) и 11,24% найденных пози-
ций с нуклеотидными заменами (28 из 249 ед.).

Нуклеотидное разнообразие фрагмента 
U90В(part431) составило 0,0049, что превы-
шало разнообразие последовательностей гена 
U90В, характеризующееся значением 0,0054. 
Протяженность фрагмента U90В(part431) со-
ставила 11,75% от протяженности гена U90В (431 
из 3668 н.о.). При этом в пределах фрагмента на-
ходилось 14,88% всех нуклеотидных замен (3104 
из 20863 ед.) и 13,57% позиций с нуклеотидны-
ми заменами (27 из 199 ед.).

Полученные результаты свидетельствуют, 
что фрагменты U90A(part206) и  U90В(part431) 
располагаются в изменчивой части генов U90A 
и U90В соответственно и содержат достаточное 
для построения классификации количество 
нуклеотидных замен.

Молекулярно-генетическая характеристи-
ка фрагмента U90A(part206) и  внутривидовая 
классификация ВГЧ6А. В результате анализа ну-
клеотидной последовательности 50 сиквенсов 
фрагмента U90A(part206) выделено 7 геновари-
антов ВГЧ6А. Каждый геновариант характери-
зуется набором характерных и сигнатурных ну-
клеотидных и аминокислотных замен (табл. 2). 
Геновариант «дикого» типа ВГЧ6А/GV0 пред-
ставлен тремя последовательностями, а  гено-
варианты ВГЧ6А/GV3b и ВГЧ6А/GV4 — одной 
и двумя соответственно.

Уникальные комбинации нуклеотидов в ос-
новных сигнатурных позициях 134379, 134381, 
134406, 134408, 134409, 134410 н.о. позволяют 
однозначно различить все выделенные нами 
геноварианты ВГЧ6А (за  исключением ге-
новариантов ВГЧ6А/GV3a и  ВГЧ6А/GV3b). 
Указанные шесть позиций нуклеотидов опре-
деляют три аминокислоты в  позициях 531, 522 
и 521 а.к. соответственно, также формирующих 
уникальные наборы аминокислот в  белке U90 
вирусов, относящихся к  разным геновариан-
там. Таким образом, разделение геновариантов 
на  основании последовательности фрагмента 
U90A(part206) выполняется на  нуклеотидном 
и аминокислотном уровнях.

Кроме указанных в  табл.  2 сигнатурных 
и  характерных замен в  4 из  50 проанализи-
рованных последовательностях были найде-
ны уникальные мутации: A134390Е  — в  одной 
последовательности ВГЧ6А/GV1; С134500T 
и  C134438A  — в  одной последовательно-
сти ВГЧ6А/GV3b; С134527G, C134С134527G, 
C134464T и  G134452C  — в  двух последователь-
ностях ВГЧ6А/GV4. 6 из 7 уникальных мутаций 
были выявлены в  последовательностях, отне-
сенных к  минорным геновариантам ВГЧ6А/
GV3b и ВГЧ6А/GV4.
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В  рамках предложенной нами классифика-
ции штамм U1102 был отнесен к  геноварианту 
ВГЧ6А/GV0, а штаммы GS и AJ — к геновари-
анту ВГЧ6А/GV1.

Для  подтверждения классификации ВГЧ6А 
на основании нуклеотидных последовательно-
стей фрагмента U90A(part206) построена ден-
дрограмма (рис.  1). На  дендрограмме последо-
вательности, отнесенные нами к  различным 
геновариантам ВГЧ6А, формировали кластеры 
с  бутстреп-поддержкой более 90. Исключение 
составили последовательности геновариантов 
ВГЧ6А/GV3b и  ВГЧ6А/GV4, которые не  сфор-
мировали отдельные кластеры в  силу своей 
малочисленности и  высокой индивидуальной 
изменчивости. Кластеры ВГЧ6А/GV0 и ВГЧ6А/
GV1 входили в одну кладу, что свидетельствует 

о  возможной генетической близости двух ге-
новариантов. Аналогично одну кладу форми-
ровали кластеры геновариантов ВГЧ6А/GV3a, 
ВГЧ6А/GV3b и ВГЧ6А/GV3c, последовательно-
сти которых обладают двумя характерными за-
менами, не представленными в других генова-
риантах (табл. 3). Кластер геноварианта ВГЧ6А/
GV2 более близок к кладе геновариантов груп-
пы ВГЧ6А/GV3.

Нуклеотидное разнообразие последователь-
ностей фрагмента U90A(part206) в пределах выде-
ленных нами геновариантов было минимальным 
и не превышало 0,001 (значения нуклеотидного 
разнообразия последовательностей фрагмента 
U90A(part206) представлено в  Приложении  3). 
Исключение составили две последовательно-
сти геноварианта ВГЧ6А/GV4, в  каждой из  ко-

Таблица 2. Нуклеотидные и аминокислотные замены в последовательности U90A(part206)
Table 2. Nucleotide and amino acid substitutions in the U90A(part206) sequence

Геновариант
Genovariant

Сигнатурные замены
Signature substitutions

Характерные замены
Specific substitutions

Нуклеотидные*
Nucleotide*

Аминокислотные*
Amino acid*

Нуклеотидные*
Nucleotide*

Аминокислотные*
Amino acid*

ВГЧ6А/GV0** (штамм U1102, 
«дикий» тип)
HHV6А/GV0** (U1102 strain, 
wild type)

C134379C+T134381T
A134406A+A134408A

G134409G+G134410G

M531M
Y522Y
S521S

– –

ВГЧ6А/GV1 (штамм GS, 
штамм AJ)
HHV6А/GV1 (GS strain, AJ 
strain)

C134379C+T134381A
A134406A+A134408T

G134409G+G134410G
G134508A

M531L
Y522N
S521S
N488N

T134399G
G134445A

T525P
C509C

ВГЧ6А/GV2
HHV6А/GV2

C134379T+T134381A
A134406A+A134408G
G134409T+G134410A

C134468G
G134531A

M531L
Y522H
S521L
E502Q
L481L

T134399G
C134404T
G134445A

T525P
G523D
C509C

ВГЧ6А/GV3a
HHV6А/GV3a

C134379A+T134381G
A134406A+A134408G
G134409G+G134410A

G134514A

M531L
Y522H
S521F
N486N

T134399G
C134404T
G134445A
C134417G
G134521A

T525P
G523D
C509C
D519H
P484L

ВГЧ6А/GV3b**
HHV6А/GV3b**

C134379A+T134381G
A134406A+A134408G
G134409G+G134410A
del3(134420–134422)

M531L
Y522H
S521F

Q518del

T134399G
C134404T
G134445A
C134417G
G134521A

T525P
G523D
C509C
D519H
P484L

ВГЧ6А/GV3c
HHV6А/GV3c

C134379A+T134381G
A134406T+A134408G
G134409G+G134410A

G134459A
C134490A
C134498T

M531L
Y522Q
S521F
L505F
Q494H
G492S

T134399G
C134404T
G134445A
C134417G
G134521A

T525P
G523D
C509C
D519H
P484L

ВГЧ6А/GV4**
HHV6А/GV4**

C134379A+T134381T
A134406A+A134408G
G134409G+G134410A

M531I
Y522H
S521F

T134399G
C134404T
G134445A

T525P
G523D
C509C

Примечание. * — координаты указаны относительно референсных последовательностей NCBI ID X83413 (для нуклеотидов) и CAA58339  
(для аминокислот); ** — количество последовательностей в группе менее или равно 3.
Note. * — coordinates are given relative to reference sequences NCBI ID X83413 (for nucleotides) and CAA58339 (for amino acids); ** — the number 
of sequences in the group is less than or equal to 3.
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Рисунок 1. Дендрограмма, построенная на основе сравнения нуклеотидных последовательностей 
фрагмента U90A(part206) 50 сиквенсов ВГЧ6А
Figure 1. Dendrogram constructed based on comparison of nucleotide sequences of the U90A(part206) fragment 
of 50 HHV6A sequences
Примечание. Для построения дендрограммы использована модель нуклеотидных замен “F81+G(4)” и метод 
максимального правдоподобия. Наименования сиквенсов указаны как «идентификационный номер _ форма 
(с указанием хромосомы)_страна происхождения изолята». ici — хромосомно-интегрированная форма,  
сirc — циркулирующая форма, NA — данные отсуствуют. Замены: M1 — характерные, М2 — основные сигнатурные,  
М3 — индивидуальные сигнатурные. Координаты указаны относительно последовательности референсного генома 
NCBI ID X83413.
Note. The dendrogram was constructed using the “F81+G (4)” nucleotide substitution model and the maximum likelihood method. 
The names of the sequences are indicated as “identification number_form (indicating the chromosome)_country of origin 
of the isolate”. ici — inherited chromosomally integrated form, circ — circulating form, NA — data not available.  
Substitutions: M1 — specific, M2 — main signature, M3 — individual signature. The coordinates are indicated relative 
to the sequence of the reference genome NCBI ID X83413.
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торых присутствуют уникальные мутации, что 
обуславливает их различия по  сравнению друг 
с другом (нуклеотидное разнообразие составило 
0,019). Нуклеотидное разнообразие при комби-
нациях геновариантов возрастало и  превысило 
0,020. Топология дендрограммы, построенной 
на  основании показателей нуклеотидного раз-
нообразия геновариантов, повторяла топологию 
дендрограммы, выполненной на основании ну-
клеотидных последовательностей фрагмента 
U90A(part206) (рис. 1).

Форма персистенции геновариантов ВГЧ6А 
и  их географическая распространенность. 
На дендрограмме циркулирующие и хромосом-
но-интегрированные формы ВГЧ6А формиро-
вали отдельные клады, совпадающие с кладами 
геновариантов вируса (рис.  1). Все последова-
тельности циркулирующего ВГЧ6А относи-
лись к  геновариантам ВГЧ6А/GV0 и  ВГЧ6А/
GV1, а последовательности хиВГЧ6А — к гено-
вариантам ВГЧ6А/GV2, ВГЧ6А/GV3a, ВГЧ6А/
GV3b, ВГЧ6А/GV3c и ВГЧ6А/GV4. Кроме того, 

Таблица 3. Нуклеотидные и аминокислотные замены в последовательности U90В(part431)
Table 3. Nucleotide and amino acid substitutions in the U90В(part431) sequence

Геновариант
Genovariant

Сигнатурные замены
Signature substitutions

Характерные замены
Specific substitutions

Нуклеотидные *
Nucleotide *

Аминокислотные *
Amino acid *

Нуклеотидные *
Nucleotide *

Аминокислотные *
Amino acid *

ВГЧ6B/GV0 (штамм Z29, 
«дикий» тип)
HHV6B/GV0 (Z29 strain, 
wild type)

G136505G; C136507C
A136522A; A136524A

A136568A

Q579Q; G578G
V573V; V572V

F558F
– –

ВГЧ6B/GV1a
HHV6B/GV1a

G136505C; C136507T
A136522G; A136524A

A136568A

Q579E; G578E
V573A; V572V

F558F
C136302T; C136610T E646E; D544N

ВГЧ6B/GV1b**
HHV6B/GV1b**

G136505C; C136507C
A136522A; A136524A

A136568A

Q579E; G578G
V573V; V572V

F558F
C136302T; C136610T E646E; D544N

ВГЧ6B/GV2a (штамм HST)
HHV6B/G2a (HST strain)

G136505G; C136507T
A136522A; A136524A

A136568C

Q579Q; G578E
V573V; V572V

F558V

C136302T; C136610T
T136316A; A136328T

G136332A; G136346A
C136363T; T136391C
C136406A; A136454T
T136475G; T136559C

C136577A

E646E; D544N
M642L; L638I
S636S; L632L
G626D; N617D
G612C; W596R
K589Q; K561E

G555C

ВГЧ6B/GV2b
HHV6B/GV2b

G136505G; C136507T
A136522A; A136524G

A136568C

Q579Q; G578E
V573V; V572V

F558V

C136302T; C136610T
T136316A; A136328T

G136332A; G136346A
C136363T; T136391C
C136406A; A136454T
T136475G; T136559C

C136577A

E646E; D544N
M642L; L638I
S636S; L632L
G626D; N617D
G612C; W596R
K589Q; K561E

G555C

ВГЧ6B/GV2**
HHV6B/GV2c**

G136505G; C136507T
A136522G; A136524A

A136568A

Q579Q; G578E
V573A; V572V

F558F

C136302T;
T136316A; A136328T

G136332A; G136346A
C136363T; T136391C
C136406A; A136454T
T136475G; T136559C

C136577A

E646E;
M642L; L638I
S636S; L632L
G626D; N617D
G612C; W596R
K589Q; K561E

G555C

ВГЧ6B/GV2d**
HHV6B/GV2d**

G136505G; C136507C
A136522A; A136524A

A136568C

Q579Q; G578G
V573V; V572V

F558V

C136302T; C136610T
T136316A; A136328T

G136332A; G136346A
C136363T; T136391C
C136406A; A136454T
T136475G; T136559C

C136577A

E646E; D544N
M642L; L638I
S636S; L632L
G626D; N617D
G612C; W596R
K589Q; K561E

G555C

Примечание. * — координаты указаны относительно референсных последовательностей NCBI ID AF157706 (для нуклеотидов) и AAD49675 
(для аминокислот); ** — количество последовательностей в группе менее или равно 3.
Note. * — coordinates are given relative to reference sequences NCBI ID AF157706 (for nucleotides) and AAD49675 (for amino acids); ** — the number 
of sequences in the group is less than or equal to 3.
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последовательности хиВГЧ6А, встраивающи-
еся в  разные хромосомы человека, также от-
носились к  разным геновариантам: последова-
тельности, интегрированные в короткое плечо 
хромосомы 17  — к  геноварианту ВГЧ6А/GV2, 
в  длинное плечо хромосомы 18  — к  ВГЧ6А/
GV3a, в  длинное плечо хромосомы 19  — 
к  ВГЧ6А/GV3c, в  длинное плечо хромосомы 
10 — в ВГЧ6А/GV4 (одна последовательность).

Оценка географической распространенно-
сти выделенных нами геновариантов затруд-
нительна вследствие недостаточного разно-
образия мест происхождения последователь-
ностей, представленных в  банке данных NCBI 
Nucleotide. На  март 2024  г. из  50 отобранных 
для исследования последовательностей абсо-
лютное большинство было получено из  стран 
Европы и Северной Америки, преимуществен-
но из Германии (19 ед.), Великобритании (7 ед.) 
и  США (6 ед.). Из  стран Азии (Японии) полу-
чена 1 последовательность, из стран Африки — 
суммарно 5 последовательностей.

На дендрограмме, представленной на рис. 1, 
показано, что геновариант ВГЧ6А/GV0 полно-
стью составляли последовательности, проис-
ходящие из Уганды, в то время как последова-
тельности из  других стран были распределены 
в  пределах других геновариантов. Геновариант 
ВГЧ6А/GV3a почти полностью был представ-
лен образцами из  Германии, а  японский изо-
лят относился к геноварианту ВГЧ6А/GV4. Два 
российских образца хиВГЧ6А [1] располагались 
в  кластере геноварианта ВГЧ6А/GV2. В  том 
же кластере локализовались образцы ВГЧ6А 
из Сербии.

Молекулярно-генетическая характеристи-
ка фрагмента U90В(part431) и  внутривидовая 
классификация ВГЧ6B. Нами было выделено 
7  геновариантов ВГЧ6В, характеризовавшихся 
наличием сигнатурных и характерных нуклео
тидных и  аминокислотных замен (табл.  3). 
Геноварианты ВГЧ6В/GV1b, ВГЧ6В/GV2c 
и ВГЧ6В/GV2d на текущий момент представле-
ны только одной нуклеотидной последователь-
ностью каждый.

Геноварианты ВГЧ6В различимы по  при-
сутствию нуклеотидных замен в  пяти сигна-
турных позициях: 136505, 136507, 136522, 136524 
и 136568, определяющих аминокислоты в пози-
циях 579, 578, 573, 572 и 558 белка U90В соответ-
ственно. Также последовательности фрагмента 
U90В(part431) содержали значительное количе-
ство характерных нуклеотидных замен. Замены 
C136302T и  C136610T встречались во  всех по-
следовательностях не «дикого» типа, другие 11 
характерных замен были обнаружены только 
в  последовательностях геновариантов груп-
пы ВГЧ6В/GV2: ВГЧ6В/GV2a, ВГЧ6В/GV2b, 
ВГЧ6В/GV2c и ВГЧ6В/GV2d.

У  части последовательностей были иден-
тифицированы уникальные мутации, боль-
шая часть которых детектировалась в  после-
довательностях геноварианта ВГЧ6В/GV2a 
(G136289A, A136315G, T136312C, A136524C, 
G136309T, C136563T, A136578G). Несколько 
мутаций были обнаружены в  составе после-
довательностей геноварианта ВГЧ6В/GV2b 
(C136304T, C136364A, C136490T).

Некоторые из  выявленных нуклеотидных 
замен не вызывали замен аминокислот. В част-
ности, сигнатурная замена A136524G  — един-
ственная замена в  фрагменте U90В(part431), 
позволяющая отличить геноварианты ВГЧ6В/
GV2a (A136524A) и ВГЧ6В/GV2b (A136524G), — 
не  приводила к  замене валина в  позиции 572 
белка U90. Таким образом, геноварианты 
ВГЧ6В/GV2a и  ВГЧ6В/GV2b имеют идентич-
ный набор аминокислот фрагмента.

На  дендрограмме, построенной на  основе 
сравнения нуклеотидных последовательно-
стей фрагмента U90В(part431), выделяются две 
основные клады: клада геновариантов группы 
ВГЧ6В/GV0+ВГЧ6В/GV1 (ВГЧ6В/GV0, ВГЧ6В/
GV1a, ВГЧ6В/GV1b) и  клада геновариантов 
группы ВГЧ6В/GV2 (GV2a, GV2b, GV2c, GV2d) 
(рис.  2). В  пределах клад последовательности 
формировали кластеры, соответствующие ге-
новариантам ВГЧ6В/GV0, ВГЧ6В/GV1a, ВГЧ6В/
GV2a и ВГЧ6В/GV2b. Бутстреп-поддержка клас
теров ВГЧ6В/GV0 и  ВГЧ6В/GV1a превышала 
90%, а кластеров ВГЧ6В/GV2a и ВГЧ6В/GV2b — 
80%. Последовательности геновариантов ГЧ6В/
GV1b, ВГЧ6В/GV2c и ВГЧ6В/GV2d в силу мало-
численности кластеры не сформировали.

Минимальное нуклеотидное разнообразие 
(не  более 0,001) было характерно для последо-
вательностей фрагмента в  пределах каждого 
геноварианта, а  также при группировке по-
следовательностей геноварианта ВГЧ6В/GV2a 
с  последовательностями других геновариан-
тов группы ВГЧ6В/GV2 (ВГЧ6В/GV2b, ВГЧ6В/
GV2c, ВГЧ6В/GV2d) (значения нуклеотидного 
разнообразия фрагмента U90В(part431) пред-
ставлены в  Приложении 4). Дендрограмма, 
построенная на  основе сравнения значений 
нуклеотидного разнообразия, подтвердила ге-
нетическую близость последовательностей ге-
новариантов ВГЧ6В/GV0 и группы ВГЧ6В/GV1, 
а  также последовательностей геновариантов 
группы ВГЧ6В/GV2.

Форма персистенции геновариантов ВГЧ6B 
и  их географическая распространенность. 
Взаимосвязи геноварианта ВГЧ6В и формы пер-
систенции вируса выявить не удалось. В преде-
лах филогенетического кластера каждого гено-
варианта, за  исключением немногочисленного 
кластера «дикого» типа ВГЧ6В/GV0, находи-
лись как вирусы с циркулирующей, так и c хро-
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Рисунок 2. Дендрограмма, построенная на основе сравнения нуклеотидных последовательностей 
фрагмента U90В(part431) 207 сиквенсов ВГЧ6B
Figure 2. Dendrogram constructed based on comparison of nucleotide sequences of the U90В(part431) fragment 
of 207 HHV6B sequences
Примечание. Для построения дендрограммы использована модель нуклеотидных замен “F81+G(4)” и метод 
максимального правдоподобия. На рисунке отображено 66 последовательностей. Наименования сиквенсов указаны 
как «идентификационный номер_форма (с указанием хромосомы)_страна происхождения изолята». ici — хромосомно-
интегрированная форма, сirc — циркулирующая форма, NA — данные отсуствуют. Замены: M1 — характерные,  
М2 — основные сигнатурные. Координаты указаны относительно последовательности референсного генома NCBI ID 
AF157706.
Note. The dendrogram was constructed using the “F81+G (4)” nucleotide substitution model and the maximum likelihood 
method. The figure shows 66 sequences. The names of the sequences are indicated as “identification number_form (indicating 
the chromosome)_country of origin of the isolate”. ici — inherited chromosomally integrated form, circ — circulating form,  
NA — data not available. Substitutions: M1 — specific, M2 — main signature. The coordinates are indicated relative 
to the sequence of the reference genome NCBI ID AF157706.
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мосомно-интегрированной формами перси-
стенции (рис.  2). Взаимосвязи геноварианта 
хиВГЧ6В и  сайтом интеграции также не  было 
выявлено.

Географическое происхождение изученных 
последовательностей ВГЧ6В, как и  в  случае 
с  ВГЧ6А, было ограничено несколькими стра-
нами. Из 207 последовательностей, отобранных 
для анализа, абсолютное большинство было по-
лучено из  стран Западной Европы и  Северной 
Америки, преимущественно из  США (91 ед.), 
Великобритании (51 ед.) и  Германии (20 ед.). 
Среди стран Азии в происхождении последова-
тельностей доминировала Япония (25 ед.), а по-
следовательности стран Африки были пред-
ставлены всего 7 ед.

Геновариант ВГЧ6В/GV2b был полностью 
представлен последовательностями изоля-
тов из  стран Восточной Европы и  Северной 
Америки, геноварианты ВГЧ6В/GV1a и ВГЧ6В/
GV2a составляли азиатские, европейские и аме-
риканские последовательности, а  «дикий» тип 
ВГЧ6В/GV0 включал только африканские изо-
ляты ВГЧ6В. Большинство японских изолятов 
относились к геноварианту ВГЧ6В/GV2a, кото-
рый соответствует японскому штамму ВГЧ6В 
HST (рис. 2).

Обсуждение

Несмотря на  постоянно растущую доступ-
ность полногеномных данных, типирование 
и внутривидовая классификация многих виру-
сов до сих пор основаны на анализе нуклеотид-
ной последовательности сравнительно неболь-
ших по  протяженности фрагментов вирусного 
генома [16]. Высокое нуклеотидное разнообра-
зие полногеномных последовательностей за-
трудняет их группировку доступными метода-
ми, а поиск ключевых мутаций представляется 
сложной биоинформатической задачей, требу-
ющей значительных вычислительных ресурсов. 
Подход, основанный на использовании корот-
ких нуклеотидных последовательностей, как 
для разработки внутривидовой классификации 
вирусов, так и для их типирования в клиниче-
ской практике, лишен указанных недостатков.

Предложенная нами внутривидовая клас-
сификация ВГЧ6А и  ВГЧ6В на  основании ну-
клеотидной последовательности фрагментов 
U90A(part206) и  U90В(part431) обладает рядом 
преимуществ. Удобство применения разрабо-
танной нами классификации обусловлено тем, 
что анализируемые фрагменты нарабатыва-
ются в ходе ПЦР для определения вида вируса 
(ВГЧ6А или ВГЧ6В). Длина фрагментов по-
зволяет использовать для расшифровки их по-
следовательностей один из  наиболее простых, 
экономичных и  распространенных методов 

секвенирования — секвенирование по Сэнгеру. 
Другое преимущество предложенного нами 
подхода к  внутривидовой классификации 
ВГЧ6А и  ВГЧ6В связано с  его выраженной ва-
риабельностью  [15], что открывает перспекти-
вы практического применения разработанной 
классификации.

Исследованные нами фрагменты 
U90А(part206) и  U90В(part431) расположены 
в одной из наиболее вариабельных частей гена 
U90. Нами показано, что вследствие полимор-
физма даже сравнительно небольшие фрагмен-
ты 206 и 431 н.о. обеспечивают кластеризацию 
последовательностей ВГЧ6А и ВГЧ6В на уровне 
не  ниже, а  зачастую выше уровня кластериза-
ции, выполненной на основании полных после-
довательностей крупных генов (U39, U48, U90). 
При этом за счет небольшой длины в последова-
тельности фрагментов достаточно просто выч-
ленить сигнатурные позиции, нуклеотидный 
состав которых позволяет однозначно иденти-
фицировать геноварианты ВГЧ6А и ВГЧ6В без 
применения дополнительных методов филоге-
нетического анализа.

Предложенный нами подход к внутривидовой 
классификации выделяет по  семь геновариан-
тов ВГЧ6А и  ВГЧ6В. Разработанная нами клас-
сификация поддерживает общепринятое разде-
ление вирусов на штаммы: штамм ВГЧ6А U1102 
относится к геноварианту ВГЧ6А/GV0, штаммы 
ВГЧ6А GS и  AJ  — к  геноварианту ВГЧ6А/GV1, 
штамм ВГЧ6В Z29 — к геноварианту ВГЧ6В/GV0, 
а  штамм ВГЧ6В HST  — к  геноварианту ВГЧ6В/
GV2a. Некоторые геноварианты ВГЧ6А (ВГЧ6А/
GV0, ВГЧ6А/GV3b, ВГЧ6А/GV4) и  ВГЧ6В 
(ВГЧ6В/GV1b, ВГЧ6В/GV2c, ВГЧ6В/GV2d) на те-
кущий момент представлены единичными по-
следовательностями, обладающих уникальными 
комбинациями нуклеотидов в  сигнатурных по-
зициях. В состав одного из таких геновариантов, 
ВГЧ6А/GV0, входит референсная последователь-
ность вида ВГЧ6А (NCBI ID X83413), что позво-
ляет идентифицировать ВГЧ6А/GV0 как дей-
ствительный геновариант вируса. Для уточнения 
местоположения в классификации других мало-
численных геновариантов и  исключения ошиб-
ки секвенирования необходимы дальнейшие ис-
следования с увеличением числа анализируемых 
последовательностей.

Недостаточное количество расшифрован-
ных геномных последовательностей ВГЧ6А 
и  ВГЧ6В, изолированных в  разных регионах 
мира, на  сегодняшний день является факто-
ром, лимитирующим детальную характеристи-
ку молекулярно-генетического разнообразия 
вирусов  [17]. Абсолютное большинство (64% 
последовательностей ВГЧ6А и  78% последова-
тельностей ВГЧ6В) расшифрованных полно-
геномных сиквенсов, доступных для анализа 
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в банке данных NCBI Nucleotide весной 2024 г., 
принадлежат вирусам, изолированных в  трех 
странах мира: Великобритании, Германии 
и  США. Россия в  банке данных представлена 
только двумя полногеномными последователь-
ностями ВГЧ6А [1]. Таким образом, наблюдае-
мое нами распределение частот встречаемости 
геновариантов ВГЧ6А и ВГЧ6В может не отра-
жать их истинную распространенность в мире, 
и активное накопление данных о разнообразии 
двух вирусов в  России и  других регионах не-
обходимо для построения адекватных гипотез 
об  особенностях их эволюции, эпидемиологи-
ческой и клинической значимости. Мы полага-
ем, что последующие исследования расширят 
и дополнят предлагаемую нами внутривидовую 
классификацию ВГЧ6А и ВГЧ6В.

Вместе с  тем данных, полученных други-
ми исследователями, достаточно для установ-
ления основного различия филогении ВГЧ6А 
и ВГЧ6В: историческое разделение циркулиру-
ющих и  хромосомно-интегрированных форм 
ВГЧ6А уже произошло, и разные формы вируса 
эволюционируют параллельно, в  то время как 
для ВГЧ6В все еще сохраняется возможность 
интеграции циркулирующих и  реактивации 
(высвобождения) хромосомно-интегрирован-
ных форм, что обуславливает их смешение [12, 
17, 27]. Данная особенность филогении виру-
сов находит отражение в  результатах их вну-
тривидовой классификации. Циркулирующие 
и хромосомно-интегрированные формы ВГЧ6А 
относятся к разным геновариантам, но разные 
формы ВГЧ6В смешаны в пределах нескольких 
геновариантов.

Другой установленной особенностью ВГЧ6А 
и  ВГЧ6В является то, что геномы европейских 
и  североамериканских хромосомно-интегри-
рованных форм обоих вирусов несут следы эф-
фекта бутылочного горлышка либо эффекта 
основателя  [17]  — сокращения генетического 

разнообразия с последующей экспансией опре-
деленного геноварианта в  процессе эволюции. 
Подобные процессы в  истории ВГЧ6В, напри-
мер, могут объяснить наблюдаемые различия 
нуклеотидного состава фрагмента U90В(part431) 
между геновариантом ВГЧ6В/GV2a, встречаю-
щимся преимущественно в Азии, и геновариан-
том ВГЧ6В/GV2b, распространенным в Европе 
и  Северной Америке. Два геноварианта раз-
личаются нуклеотидной заменой в  позиции 
136524 н.о. (A136524A у ВГЧ6В/GV2a и A136524G 
у  ВГЧ6В/GV2b), не  приводящей к  замене ами-
нокислоты. Такая мутация (фенотипически 
не  проявляется) не  подвергалась действию 
естественного отбора и могла закрепиться в по-
пуляции в  случае географической или иной 
изоляции.

Нами разработана первая в  России и  одна 
из  первых в  мире внутривидовая классифика-
ция ВГЧ6А и ВГЧ6В. Классификация геновари-
антов вирусов, основанная на  последователь-
ности фрагментов U90A(part206) и  U90В(431), 
поддерживает общепринятое разделение двух 
вирусов на  штаммы и  отражает особенности 
их эволюции. К  преимуществам разработан-
ной классификации относятся ее простота, 
технологическая доступность и  возможность 
внедрения в  лабораториях различного уровня 
технической оснащенности. Результаты работы 
лягут в  основу дальнейшего изучения молеку-
лярно-генетического разнообразия двух виру-
сов на территории России и других стран, а так-
же установления эпидемиологической и  кли-
нической значимости геновариантов ВГЧ6А 
и ВГЧ6В.

Дополнительная информация

Дополнительные материалы доступны в При
ложениях 1–4 по ссылке: http://dx.doi.org/10.15789/ 
2220-7619-DAV-17810.
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