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ИЗУЧЕНИЕ РАЗНООБРАЗИЯ ВИРУСОВ РЫБ  
В АКВАТОРИИ ЦЕНТРАЛЬНОГО КАСПИЙСКОГО МОРЯ 

МЕТОДОМ МЕТАГЕНОМНОГО СЕКВЕНИРОВАНИЯ

Развитие индустрии аквакультуры подобно любому производственному циклу сопрово-
ждается опасностью возникновения инфекционных заболеваний за счет увеличения особей на 
единице площади. Проблема усугубляется тем, что в аквакультуре как правило используется 
вода водоема, примыкающего к производственным резервуарам. Это стало причиной того, что 
вирус, не обладающий эпидемическим потенциалом в экосистеме в силу достаточного редкого 
соприкосновения особей одного вида, приобретает выраженные патогенные свойства. При этом 
некоторые новые вирусные патогены невозможно культивировать и получить к ним специфи-
ческие антитела, что не даёт возможности их идентифицировать при использования традици-
онных методов клеточных культур или иммуноанализа. Метагеномные исследования являются 
относительно новым многогранным инструментом, позволяющим изучать и идентифицировать 
единичные вирусные инфекции или коинфекции различных водных организмов, проводить эво-
люционно-филогенетический анализ вирусов, определять их геномное разнообразие и осущест-
влять эпидемиологический мониторинг вирусных инфекций.

В представленной статье показаны краткие результаты работ по определению разнообразия 
вирусов рыб в акватории Центрального Каспия, полученных в ходе метагеномных исследований 
при помощи NGS. Было показано наличие ряда РНК и ДНК содержащих вирусов, представляю-
щих потенциальную опасность при развитии аквакультуры региона.
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Study of the diversity of fish viruses in the water area of the 
 Central Caspian Sea by the method of metagenomic sequencing

The development of the aquaculture industry, like any industrial cycle, is accompanied by the 
danger of infectious diseases due to an increase in species per unit area.  The problem is intensified by 
the fact that aquaculture usually uses water from a body of water adjacent to the production reservoirs. 
This caused the virus, which has no epidemic potential in the ecosystem due to the sufficiently rare 
contact of individuals of the same species, to acquire marked pathogenic properties. At the same time, 
some new viral pathogens cannot be cultured and specific antibodies to them cannot be obtained, 
which makes it impossible to identify them using traditional methods of cell culture or immunoassay. 
Metagenomic studies are a relatively new multifaceted tool for studying and identifying single viral 
infections or co-infections of different aquatic organisms, conducting evolutionary and phylogenetic 
analysis of viruses, determining their genomic diversity, and conducting epidemiological monitoring of 
viral infections. The presented article shows brief results of the work on determining the diversity of fish 
viruses in the Central Caspian water area obtained during metagenomic studies using NGS. The presence 
of a number of RNA- and DNA-containing viruses of potential danger in the development of aquaculture 
in the region was shown.
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Метагеномдық тізбектеу әдісімен Орталық Каспий теңізінің  
су аймағындағы балық вирустарының әртүрлілігін зерттеу

Аквамәдениет өнеркәсібінің дамуы су ағзаларына әсер ететін жаңа вирустық инфекциялар 
санының артуына әкелді. Сонымен қатар, кейбір жаңа вирустық қоздырушыларды  өсіру мүмкін 
емес және оларға арнайы антиденелер алынбайды, бұл оларды дәстүрлі торша өсіндісі  неме-
се иммунологиялық талдаулар арқылы анықтау мүмкін емес.  Вирустық метагеномика мұндай 
кедергілерді еңсеруге және үлгілерде бұрын сипатталмаған вирустардың болуын олардың 
геномдық реттілігі, оларға арнайы антиденелердің болуы және оларды өсіру қажеттілігі туралы 
алдын ала деректерсіз анықтауға мүмкіндік береді.

Бүкіл вирустық геномды ертерек зерттеу вирустық геномның әртүрлі сегменттеріне 
бағытталған бірнеше праймерлерді пайдалануды талап ететін айтарлықтай уақытты қажет 
ететін тапсырма болды. Жаңа үлгідегі өнімділігі жоғары тізбектеу (NGS) әдістерін енгізу және 
геномдық библиотекаларды құру метагеномикалық зерттеулерде толық вирустық геномдарды 
реконструкциялау міндетін айтарлықтай жеңілдетті.

Метагеномикалық зерттеулер – әр түрлі су организмдерінің жеке вирустық инфекцияла-
рын немесе коинфекцияларын зерттеуге және анықтауға, вирустардың эволюциялық және 
филогенетикалық талдауын жүргізуге, олардың геномдық әртүрлілігін анықтауға, вирустық 
инфекциялардың эпидемиологиялық мониторинг жүргізуге мүмкіндік беретін көп қырлы құрал.

Ұсынылған мақалада NGS көмегімен метагеномикалық зерттеулер барысында алынған 
Орталық Каспийдегі балық вирустарының әр алуандығын анықтау жұмыстарының қысқаша 
нәтижелері көрсетілген. Аймақтың аквамәдениетінің дамуына ықтимал қауіп төндіретін бірқатар 
РНҚ және ДНҚ вирустарының болуы көрсетілген.

Түйін сөздер: Каспий теңізі, метагеномика, виром, балық вирустары, әртүрлілік.

Введение

Предположительно рыбоводство зароди-
лось около 3000 лет назад, в древнем Китае, 
где были обнаружены источники, в которых 
впервые упоминается использование рыбных 
аквакультур – карповых. В дальнейшем пер-
вые зачатки рыбоводства распространяется 
по всем основным водным бассейнам где 
массово обитали люди и активно занимались 
промыслом морских и речных животных. 
Одним из таких бассейнов, расположенном в 
самом центре евразийского континента явля-
ется Каспийское море с впадающими в него 
реками. 

Каспийское море представляет собой ги-
гантский внутриконтинентальный водоем, 
расположенный между Европой и Азией, с 
объемом 78 000 км3 и площадью поверхности 
371 000 км2 является самым крупным внутрен-
ним, бессточным водоёмом на Земле. Подобно 
Аральскому и Черному морям, когда-то оно 
было частью мирового океана в составе океанов 
Тетис и Паратетис, но последние пять миллио-
нов лет представляет собой изолированный во-
доём [1]. По уникальности биоразнообразия и с 

позиции его сохранения, как объекта мирового 
наследия, Каспий относится к водоемам, имею-
щим важное международное значение. Богатые 
водные ресурсы, минеральное сырье, полезные 
ископаемые, природные (нефтегазовые) запасы 
и биологические (рыбные) ресурсы определяют 
развитие всего Каспийского региона.  Автох-
тонная ихтиофауна бассейна Каспийского моря 
(включая стоки входящих в него рек) включа-
ет 159 видов и подвидов из 60–62 родов (4–6 
эндемичных) 19 семейств. Эндемичными для 
бассейна можно считать 99 видов и подвидов 
рыб, что составляет 62% от всего видового раз-
нообразия ихтиофауны Каспийского моря. Са-
мым многочисленным семейством является се-
мейство Cyprinidae представленное 27-ю рода-
ми, затем идёт семейство Gobiidae – 12 родов; 
другие семейства значительно менее многочис-
ленны и представлены 1–3 родами [2]. К про-
мысловым ранее относили 60 видов рыб, обита-
ющих в водах каспийского бассейна, однако в 
настоящее время количество промысловых ви-
дов снизилось до 32. Самыми ценными видами 
рыб каспийского бассейна являются осетровые, 
местная популяция которых составляла более 
80% от всех осетровых на планете. Но из-за 
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постоянно увеличивающихся объёмов отлова 
промысловых пород рыб, а также из-за нару-
шений естественных условий обитания: строи-
тельство ГЭС на реках каспийского бассейна, 
добыча нефти на каспийском шельфе, происхо-
дит значительное сокращения количественного 
и видового разнообразия фауны каспийского 
региона. Для компенсации нанесённого ущерба 
и восстановления промысловых объёмов цен-
ных пород рыб в странах каспийского региона 
идёт активное развитие рыбоводства [3]. Одна-
ко, искусственное разведение рыб происходит 
в условиях концентрации большого количе-
ства особей в ограниченном пространстве, что 
значительно увеличивает риск возникновения 
инфекционных заболеваний и появления мас-
совых эпидемий, что в итоге может привести 
к большому экологическому и экономическо-
му ущербу. Особую опасность представляют 
вирусные инфекции рыб так как они обладают 
крайне высокой степенью контагиозности и не 
поддаются лечению из-за отсутствия препара-
тов против них.

Первое документальное свидетельство о ви-
русной инфекции аквакультуры датируется 1563 
годом, где были описаны симптомы весенний 
виремии карпа и карповая оспа. Согласно отче-
ту Продовольственной и сельскохозяйственной 
организации ООН (FAO) за 2018 год, в качестве 
аквакультуры по всему миру используется 598 
видов рыб, моллюсков, ракообразных и других 
организмов. Таким образом, количество виру-
сов, потенциально способных инфицировать эти 
виды, огромно [4]. Вирусные заболевания могут 
привести к значительным потерям в аквакульту-
ре и сокращению некоторых популяций диких 
животных [5]. Общий ущерб от вирусных ин-
фекций в аквакультуре может снизить в произ-
водственном цикле выработку биомассы на 20% 
и создать критические экономические потери 
[6]. 

Для оценки реальных рисков и предотвра-
щения распространения вирусных инфекций 
среди аквакультур необходим научно обосно-
ванный подход и применение методов водной 
вирусологии, что делает это направление весь-
ма актуальным. Изучение водных вирусов по-

зволяет охватить широкий круг тем связанных 
с вирусными инфекциями как одноклеточных 
(микроорганизмы: бактерии, археи, простей-
шие, водоросли и т. д.), так и многоклеточных 
организмов (животные, растения и др.). Однако 
до второй половины XX века, когда выращи-
вание аквакультур стало значимой частью пи-
щевого производства, вирусам рыб уделялось 
недостаточное внимание [7]. Большое количе-
ство вирусных патогенов рыб было выделено 
и описано после того как использование аква-
культуры стало крупномасштабной отраслью, 
а состояние здоровья рыб стало экономически 
важным [8,9]. За последнее десятилетие про-
изошло значительное увеличение числа новых 
и вновь появляющихся водных вирусов [10], 
которые широко распространены в реках, озе-
рах, морях, водохранилищах и других водных 
экосистемах [11]. Эти вирусы считаются круп-
нейшими резервуарами неизученного генети-
ческого разнообразия и вносят огромный вклад 
в биологическую продуктивность Земли [12]. 
Были выделены и идентифицированы несколь-
ко репрезентативных видов, включая иридови-
русы, герпесвирусы, рабдовирусы, реовирусы, 
нодавирусы, нимавирусы и ортомиксовирусы 
(например, вирус инфекционной анемии лосо-
ся, ISAV) и т. д. [13- 16]. Многие из этих ви-
русов могут инфицировать различных выращи-
ваемых и диких водных животных, таких как, 
креветки, земноводные, рептилии, водные мле-
копитающие и рыбы т. д.

На основании всего выше сказанного, можно 
сделать вывод, что для предотвращения массо-
вых вирусных инфекций аквакультур необходим 
непрерывный мониторинг, выделение и изуче-
ние вирусов рыб. В связи с чем целью наших ис-
следований являлось изучение разнообразия ви-
русов рыб в метагеномном образце, собранном в 
акватории Центрального Каспия.

Материалы и методы

Сбор образцов. Пробы воды были отобраны 
с поверхности Центрального Каспийского моря 
(Рисунок 1) объемом 10 литров в стерильные бу-
тыли.
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Рисунок 1 – Точка отбора проб воды на акватории Центрального Каспийского моря (D2_mb 43°05.3N 51°08.8 E)

Концентрирование водного образца
Образец морской воды последовательно 

фильтровали через фильтры с размером пор 
3 мкм и 0,22 мкм для удаления зоопланктона, 
фитопланктона и бактерий, а затем концентри-
ровали при помощи тангенциальной про-
точной фильтрации (TFF) с картриджем 50 кДа 
(Vivaflow 200, Sartorius, с 200 см2 полиэфир-
сульфоновой мембраны) до конечного объема 
500 мл. Для осаждения вирусных частиц сконцен-
трированный образец центрифугировали на 
ультрацентрифуге Avanti J-30I компании 
Beckman Coulter при скорости 29 000 об/мин в 
течение 2 часов при 4°С. Полученный осадок 
ресуспендировали в минимальном объеме сте-
рильного фосфатного буфера (рН 7,2) и исполь-
зовали для выделения нуклеиновых кислот.

Выделение нуклеиновых кислот
Тотальную нуклеиновую кислоту выделяли 

при помощи набора Pure Link Viral DNA/RNA kit 
(Invitrogen) согласно протоколу производителя.

Количественные измерения нуклеиновых 
кислот проводили с использованием набора 
Qubit HS (High Sensitivity, Invitrogen, США) 
согласно инструкции к флуориметру Qubit 3.0. 
Соотношение А260 – А280 измеряли с помощью 
мультиридера Tecan с использованием планшета 
NanoQuant для измерения микроколичеств 
нуклеиновых кислот (Invitrogen, США).

Получение сиквенсных библиотек
Геномные библиотеки для секвенирования 

были получены с использованием набора для 
подготовки образцов Nextera XT (Illumina, 
США) в соответствии с инструкциями. В ходе 
подготовки библиотек проводили фермен та-
тивную фрагментацию, лигирование адаптеров, 
предварительную амплификацию библиотеки, 
отбор фракций нужной длины и клональную 
амплификацию выбранной библиотеки. Очист-
ку геномных библиотек и отбор фракций 
необ ходимой длины проводили с помощью 
системы парамагнитных шариков Agencourt 
AMPure XP (Beckman Coulter). Качество 
геномных библиотек определяли с помощью 
биоанализатора Agilent 2100 с набором DNA 
7500 Kit.

Высокопроизводительное секвенирование 
выполняли при помощи секвенатора Illumina 
MiSeq с использованием набора MiSeq Kit v3 (2 
х 300 п.н.).

Анализ данных секвенирования
Контроль качества ридов был выполнен 

с помощью программы Fast QC (http://www.
bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/). 
Затем полученные данные были обработаны в 
Trimmomatic v. 0.36, последовательности короче 
50 нуклеотидов были исключены из анализа; 
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адаптеры были удалены. После удаления 
некачественных прочтений и обрезки адаптеров 
последовательности были проанализированы 
программой Kaiju с использованием базы данных 
не избыточных белков: бактерий, архей, вирусов, 
грибов и микробных эукариот (NCBI BLAST nr + 
euk) с параметрами по умолчанию [17].

Результаты и обсуждение

Согласно Международному Комитету по 
таксономии вирусов (ICTV Virus Taxonomy 
Profile) вирусы, поражающие рыб, принадлежат 
23 семействам, из которых c РНК геномом –  17 
семейств и с ДНК-геномом – 8 семейств (Таблица 1).

Таблица 1 – Актуальный список семейств вирусов, среди которых имеются представители, поражающие рыб

RNA viruses Ссылка на источник
1 Ortomyxoviridae https://ictv.global/report_9th/RNAneg/Orthomyxoviridae
2 Paramyxoviridae https://ictv.global/report/chapter/paramyxoviridae/paramyxoviridae/aquaparamyxovirus
3 Rhabdoviridae https://ictv.global/report/chapter/rhabdoviridae/rhabdoviridae
4 Retroviridae https://ictv.global/report/chapter/retroviridae/retroviridae/epsilonretrovirus
5 Coronaviridae https://ictv.global/report_9th/RNApos/Nidovirales/Coronaviridae
6 Caliciviridae https://ictv.global/report/chapter/caliciviridae/caliciviridae
7 Togaviridae https://ictv.global/report/chapter/togaviridae/togaviridae
8 Tobaniviridae
9 Picornaviridae https://ictv.global/report/chapter/picornaviridae/picornaviridae
10 Nodaviridae https://ictv.global/report_9th/RNApos/Nodaviridae
11 Reoviridae https://ictv.global/report_9th/dsRNA/Reoviridae
12 Birnaviridae https://ictv.global/report/chapter/birnaviridae/birnaviridae
13 Filoviridae https://ictv.global/report/chapter/filoviridae/filoviridae
14 Bornaviridae https://ictv.global/report/chapter/bornaviridae/bornaviridae
15 Arenaviridae https://ictv.global/report/chapter/arenaviridae/arenaviridae
16 Hepeviridae https://ictv.global/report/chapter/hepeviridae/hepeviridae
17 Spinareoviridae https://ictv.global/report/chapter/spinareoviridae/spinareoviridae/

aquareovirus

DNA viruses
1 Iridoviridae https://ictv.global/report/chapter/iridoviridae/iridoviridae
2 Herpesviridae https://ictv.global/report/chapter/herpesviridae/herpesviridae
3 Adenoviridae https://ictv.global/report/chapter/adenoviridae/adenoviridae
4 Polyomaviridae https://ictv.global/report/chapter/polyomaviridae/polyomaviridae
5 Hepadnaviridae https://ictv.global/report/chapter/hepadnaviridae/hepadnaviridae
6 Circoviridae https://ictv.global/report/chapter/circoviridae/circoviridae
7 Papillomaviridae https://ictv.global/report/chapter/papillomaviridae/papillomaviridae
8 Poxviridae https://ictv.global/search/google?keys=salmon%20gill%20poxvirus#gsc.tab=0&gsc.

q=salmon%20gill%20poxvirus

Разнообразие вирусов рыб было изучено 
методом метагеномного анализа после множе-
ственного параллельного секвенирования би-
блиотек нуклеиновых кислот, полученных из 
водного образца, отобранного в акватории Цен-
трального Каспийского моря. 

После биоинформатического анализа дан-
ных секвенирования, в исследуемом образце, 
было выявлено наличие 7 семейств в реалме 
РНК-содержащих вирусов и 3 семейства в реал-
ме ДНК-содержащих вирусов.

Разнообразие РНК-содержащих вирусов 
рыб

В результате метагеномного анализа во-
дного образца были идентифицированы после-
довательности вирусов рыб, относящихся к 7 
семействам реалма Riboviria: Ortomyxoviridae, 
Rhabdoviridae, Togaviridae, Tobaniviridae, 
Picornaviridae, Reoviridae, Bornaviridae, общая 
численность которых составили 17,08 % от всех 
обнаруженных РНК-содержащих вирусов (Рису-
нок 2, Таблица 2). 
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Процент указан от общего числа последовательностей, принадлежащих к реалму Riboviria

Рисунок 2 – Обнаруженные РНК-содержащие семейства, среди которых имеются представители,  
поражающие рыб в образце Каспийского моря

Таблица 2 – Разнообразие РНК-содержащих вирусов рыб в акватории Центрального Каспийского моря

Реалм Семейство Количество* Представитель

Riboviria

Reoviridae 8%

Grass carp reovirus

Pangasius aquareovirus

Marbled eel reovirus

Rhabdoviridae 3%

Infectious hematopoietic necrosis 
virus

Viral hemorrhagic septicemia virus
Ortomyxoviridae 3% Salmon isavirus
Picornaviridae 2% Carp picornavirus 1

Togaviridae 0,8% Salmon pancreas disease virus

Tobaniviridae 0,2% Salmon nidovirus 1
White bream virus

Bornaviridae 0,08% Sharpbelly cultervirus
* – процент семейства указан от общего числа последовательностей, принадлежащих к реалму Varidnaviria

Среди обнаруженных последовательностей 
вирусов рыб, наибольшее количество относи-
лось к семейству Reoviridae. Реовирусы, пора-
жающие водных животных, относятся к роду 

Aquareovirus, представители которого харак-
теризуются отсутствием липидных оболочек у 
вирионов, но наличием двух белковых слоёв у 
капсида, а также 11 сегментами двухцепочеч-
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ной РНК и семью структурными белками [18]. 
В исследуемом образце Каспийского моря были 
найдены последовательности вирусов рода 
Aquareovirus, относящихся к виду Aquareovirus 
С – Grass carp reovirus, а также к неклассифи-
цированному до вида Aquareovirus – Pangasius 
aquareovirus, Marbled eel reovirus. 

Большинство изолятов аквареовирусов непа-
тогенны или обладают низкой вирулентностью 
в отношении вида-хозяина. Вирус белого амура 
(Grass carp reovirus; вид Aquareovirus C) является 
исключением и, по-видимому, представляет собой 
наиболее патогенный аквареовирус. Grass carp 
reovirus был выделен из белого амура в Китайской 
Народной Республике, данная инфекция вызыва-
ет тяжелую геморрагическую болезнь и поражает 
около 85% популяций сеголетков и годовиков. У 
пораженных рыб наблюдаются многочисленные 
кровоизлияния в мышцы, кожу, кишечник и жа-
бры, смертность при этом может достигает 80%. 
Из-за высоких экономических потерь, связанных 
с реовирусными инфекциями белого амура, было 
разработано несколько вакцин для снижения воз-
действия болезни на выращиваемую рыбу, и в на-
стоящее время в Китае используется живая аттену-
ированная вирусная вакцина [19].

Также в исследуемом образце были обнару-
жены вирусные последовательности семейства 
Rhabdoviridae, относящихся к вирусам инфекци-
онного некроза гемопоэтической ткани (Infectious 
hematopoietic necrosis virus – IHNV) и геморраги-
ческой септицемии (Viral hemorrhagic septicemia 
virus – VHSV). Оба этих вируса принадлежат 
к наименее многочисленному подсемейству 
Rhabdoviridae – к Gammarhabdovirinae. В насто-
ящее время подсемейство Gammarhabdovirinae 
включает только один род вирусов, поражаю-
щих костистых рыб –  род Novirhabdovirus, ко-
торый в свою очередь состоит из четырех ви-
дов: Novirhabdovirus salmonid, Novirhabdovirus 
piscine, Novirhabdovirus hirame и Novirhabdovirus 
snakehead [20].

Вид Novirhabdovirus salmonid является при-
чиной развития инфекционного гемопоэтическо-
го некроза (IHNV). Впервые был выделен в 1982 
г. от больной радужной форели (Oncorhynchus 
mykiss) в Айдахо, США [21]. IHNV вызывает 
экономически значимые заболевания у большо-
го разнообразия видов лососевых рыб. Вирус эн-
зоотичен в прибрежных районах и речных систе-
мах по всей западной части Северной Америки, 
но распространился в Азию и Европу в результа-
те перемещения зараженного поголовья. 

Вид Novirhabdovirus piscine вызывает гемор-
рагическую септицемию (VHSV). Данный вирус 
был изолирован в 1962 г. также от больной ра-
дужной форели (Oncorhynchus mykiss) в Дании 
[22]. VHSV считается патогеном, имеющим 
большое экономическое и экологическое значе-
ние. Он был выделен или обнаружен у большого 
числа костистых рыб в Европе, Азии и Северной 
Америке [23]. VHSV делится на четыре основ-
ных генотипа (I-IV) и различные подтипы с есте-
ственным географическим распространением 
[24]. 

Среди вирусов рыб семейства 
Ortomyxoviridae были идентифицированы по-
следовательности, относящиеся к вирусу ин-
фекционной анемии лосося (Infectious salmon 
anemia virus – Isavirus). Известно, что данный 
вирус вызывает явную и фатальную системную 
инфекцию у выращиваемого на ферме лосося и 
бессимптомную инфекцию у диких рыб; ситуа-
ция аналогична вирусам птичьего гриппа у до-
машних и диких птиц [25]. Вирусная инфекция 
анемии лосося проявляется такими симптомами 
как экзофтальм, кишечное кровотечение и не-
кроз канальцев и печени. Заражение и переда-
ча происходят в основном в морской воде, что 
позволяет предположить, что вирус заражает 
лососевых во время морской фазы жизненного 
цикла. Считается, что горизонтальная передача 
вируса между рыбами происходит в основном 
через мочу и фекалии [26]. На сегодняшний 
день вирус инфекционной анемии лосося явля-
ется единственным полностью описанным ор-
томиксовирусом рыб.

Picornoviridae в исследуемом образце были 
представлены последовательностями Carp 
picornavirus 1 (CPV-1). На сегодняшний день ви-
рус CPV-1 был выделен от карпа, обыкновенно-
го угря, синежаберного и толстоголового голья-
на, тем не менее, пути его передачи и патоген-
ность неясны [27].

Среди Togoviridae рыб были обнаружены 
последовательности вируса болезни поджелу-
дочной железы лосося (Salmon pancreas disease 
virus – SPDV). Данный вирус является оболочеч-
ным одноцепочечным вирусом с положительной 
смысловой РНК. Инфекции, вызванные данным 
вирусом, могут стать причиной больших эко-
номических потерь при культивировании ло-
сосевых. Характерными признаками инфекции 
SPDV являются тяжелые гистопатологические 
изменения в сердце, поджелудочной железе и 
скелетных мышцах больных рыб [28].
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Семейство Bornaviridae было представлено 
последовательностями вируса, поражающего 
остробрюхого дикого карпа. На данный момент 
этот вирус является единственным представите-
лем нового рода Cultervirus, который был недав-
но добавлен к семейству Bornaviridae [29-31].

Помимо вышеописанных вирусов, в исследу-
емом образце были идентифицированы последо-
вательности вирусов, поражающие лососоевых 
(salmon nidovirus 1) и  карповых (White bream 
virus), и относящихся к семейству Tobaniviridae. 

Эти два представителя сгруппированы в подсе-
мейство вирусов рыб  – Piscanivirus [32].

Разнообразие ДНК-содержащих вирусов 
рыб

В ходе таксономического анализа данных, 
полученных после метагеномного секвенирова-
ния исследуемого образца были выявлены по-
следовательности вирусов рыб, относящихся к 
трем семействам ДНК-содержащих вирусов ре-
алма Varidnaviria (Рисунок 3, Таблица 3).

Процент указан от общего числа последовательностей, принадлежащих к реалму Varidnaviria

Рисунок 3 – Обнаруженные ДНК-содержащие семейства, среди которых имеются представители,  
поражающие рыб в образце Каспийского моря.

Таблица 3 – Разнообразие ДНК-содержащих вирусов рыб в акватории Центрального Каспийского моря

Реалм Семейство Количество* Представитель

Varidnaviria

Poxviridae 1,3% Salmon gillpox virus

Iridoviridae 0,8 %

Erythrocytic necrosis virus

Lymphocystis disease virus

Short-finned eel ranavirus

Infectious spleen and kidney necrosis virus

Scale drop disease virus
Adenoviridae 0,6 % White sturgeon adenovirus 1

* – процент указан от общего числа последовательностей, принадлежащих к реалму Varidnaviria
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Обнаруженные последовательности семей-
ства Poxviridae составляли 1,3% от всех обнару-
женных последовательностей вирусов рыб ре-
алма Varidnaviria и относились к вирусу Salmon 
gillpox virus.

  Инфекции, вызываемые представителями 
Poxviridae, обладают высокой смертностью и 
были выделены от разводимых на фермах лосо-
ся, кои, карпа и айю. Во всех случаях поксвиру-
сы рыб поражают жабры и нарушают их функ-
циональность. Единственным опубликованным 
и охарактеризованным геномом вируса оспы 
рыб является вирус оспы жабр лосося, который 
является филогенетически наиболее древним 
обнаруженным хордопоксвирусом [33].

Наибольшее разнообразие последователь-
ностей идентифицированных ДНК вирусов рыб 
было выявлено в семействе Iridoviridae, одним 
из них является вирус лимфоцистной болезни 
– Lymphocystis disease virus (LCDV). Это обо-
лочечный ДНК-вирус, принадлежащий к роду 
Lymphocystivirus [34], возбудитель лимфоцист-
ной болезни, поражающей более 140 диких и 
культивируемых видов морских, солоновато-
водных и пресноводных рыб во всем мире. Дан-
ная инфекция редко вызывает смерть, но может 
привести к вторичному заражению другими ми-
кроорганизмами, что является причиной много-
численной гибели рыб [35].

В исследуемом образце так же были обна-
ружены последовательности вируса эритро-
цитарного некроза (Erythrocytic necrosis virus 
– VEN), ещё одного представителя семейства 
Iridoviridae поражающего рыб. Данный вирус 
способен инфицировать более 20 видов морских 
и проходных рыб, таких как сельдь, горбуша, 
кета, лосось, чавыча и т.д. и вызывает заболева-
ние, связанное с тяжелыми нарушениями крови 
у инфицированных рыб [36]. Инфекцию тради-
ционно диагностируют при микроскопическом 
исследовании окрашенных мазков крови на на-
личие телец включения в цитоплазме инфициро-
ванных эритроцитов. Электронная микроскопия 
показывает, что инфицированные эритроциты 
содержат икосаэдрические вирионы, которые и 
получили название вируса некроза эритроцитов 
[37, 38].

К семейству Iridoviridae принадлежат виру-
сы рыб рода Ranavirus последовательности ко-
торых были обнаружены в водном образце из 
центрального Каспия [39, 40]. Они имеют широ-
кий круг восприимчивых хозяев, поражают рыб, 
земноводных и рептилий, и являются причиной 

увеличения эпидемий этих видов животных. 
Найденные последовательности относились к 
вирусу Short-finned eel ranavirus вызывающему 
заболевания угря.

Так же, были выявлены последовательности 
вирусов инфекционного некроза селезенки и по-
чек (Infectious spleen and kidney necrosis virus – 
ISKNV) и вирус чешуйчатой болезни (Scale drop 
disease virus – SDDV) являющиеся типовыми ви-
дами рода Megalocytivirus семейства Iridoviridae. 
Мегалоцитивирусы поражают более 50 видов 
рыб и в настоящее время угрожают индустрии 
аквакультуры, вызывая большие экономические 
потери в Китае, Японии и Азии [41].

Помимо представителей семейства 
Poxviridae и Iridoviridae в исследуемом образ-
це из центрального Каспия были обнаружены 
последовательности вирусов рыб, относящихся 
к семействам Adenoviridae, в частности было 
определено наличие последовательностей ви-
русу белого осетра (White sturgeon adenovirus 1 
– WSAdV-1). В большинстве случаев аденови-
русы выделяют от людей и широкого круга ви-
дов животных, но заражение рыб аденовирусами 
редкое явление, описано всего несколько случа-
ев. К ним относятся гиперплазия эпидермиса у 
атлантической трески и гиперплазия у японско-
го красного морского леща. Единственным из-
вестным аденовирусным заболеванием рыб яв-
ляется болезнь белого осетра [42].

Основная проблема в борьбе с вирусными 
заболеваниями в аквакультуре – это длительный 
период времени, который проходит с момента 
первого обнаружения болезни до идентифика-
ции этиологического (инфекционного) агента.  К 
примеру, вирусы, вызывающие инфекционный 
панкреонекроз лососевых [43] и синдром рыбье-
го миокардита [44] были индентифицированы и 
охарактеризованы спустя 20 лет после первого 
сообщения о клинических признаках, вызван-
ных их инфекцией [45, 46]. Подобная задержка 
затрудняет разработку своевременных страте-
гий борьбы с вирусными инфекциями. Исполь-
зование метагеномных подходов дает уникаль-
ную возможность одновременно определить 
наличие нескольких вирусов в одном образце 
и тем самым ускорить процесс идентификации 
новых вирусов, способных поражать различные 
водные организмы, прежде чем они вызовут 
вспышки заболеваний, достигающие масштабов 
эпидемии. Более того, метагеномика способ-
ствуют расширению информации о существую-
щем вирусном разнообразии и предполагаемых 
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вирусных патогенов рыб, в связи с чем может 
напрямую влиять на биобезопасность систем ак-
вакультуры [47].

Заключение

В результате проведенных метагеномных ис-
следований были выявлены последовательности 
вирусов рыб, которые относились к 10 различ-
ным вирусным семействам. Таксономический 
анализ позволил идентифицировать как РНК-, 
так и ДНК содержащие вирусы. Большинство 
вирусных последовательностей было отнесе-
но к реалму Riboviria, которые принадлежали 
семействам Ortomyxoviridae, Rhabdoviridae, 
Togaviridae, Tobaniviridae, Picornaviridae, 
Reoviridae, Bornaviridae. Остальные последова-

тельности вирусов рыб были отнесены к семей-
ствам реалма Varidnaviria, включая Poxviridae, 
Iridoviridae, Adenoviridae.
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