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Полибелки вируса креветки обыкновенной и родственных флавивирусов были исследо-
ваны с помощью метода Maximum Parsimony. Сравнительный анализ полибелков выявил 
наибольшую близость CCFV к ряду вирусов морских ракообразных и других гидробионтов. Для 
развития производства этой креветки в акватории Черного моря можно рекомендовать бас-
сейновую аквакультуру с морской водой, стерилизованной УФ-облучением.   
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Polyproteins of the Crangon crangon flavivirus and related flaviviruses were investigated using 
the Maximum Parsimony method. A comparative analysis of the polyproteins revealed the greatest 
proximity of CCFV to a number of marine crustacean viruses. To develop the production of this shrimp 
in the Black Sea, a basin aquaculture with sea water sterilized by UV can be recommended. 
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Обыкновенная креветка или Crangon 

crangon L. – коммерчески важный вид. Вирус 
креветки обыкновенной CCFV может наносить 
существенный ущерб в аквакультуре этого 
гидробионта [7, 9]. Эти креветки ловятся в ос-
новном в южной части Северного моря, хотя 
также встречаются в Ирландском, Балтийском 
и Черном морях, а также у большей части 
Скандинавии и некоторых частей Марокко Ат-
лантического побережья. Его общие названия 
включают бурые креветки, обычные креветки, 
креветки заливов, креветки – кариды или пес-
чаные креветки, а французское название 
"crevette grise″ или его голландский эквива-
лент ″grijze garnaal″, а иногда используют и 
английскую версию названия, серые креветки. 
Днём они закапываются в песок, прячась от 
хищников – птиц и рыб, но оставляя на по-
верхности антенны. Промысловое значение 
обыкновенной креветки велико. Их добывают 
в северо-восточной части Атлантического оке-
ана и Средиземном море. В средние века отлов 
велся верхом на лошадях в мелководных зали-
вах рядом с Дуврским проливом. Взрослые 
особи ранее вырастали в длину 30–50 мм, от-
дельные особи – до 90 мм. Сейчас ловят в ос-
новном более мелких креветок – в среднем 
около 26 мм. В популярнейшем бельгийском 
блюде "tomate-crevette" варёные креветки по-
даются с майонезом и украшаются свежими 
помидорами. Это блюдо часто используется 
как закуска к пиву Ламбик [9].  

Вирус креветки обыкновенной, CCFV 
[Crangon crangon flavivirus] относится к семей-
ству Flaviviridae. Он, вероятно, является ос-
новным паразитом этого животного, снижа-
ющим его урожайность в океанических попу-
ляциях креветки и аквакультуре. Близкие ви-
русы человека и животных, флавивирусы, 
Flaviviridae, представляет собой семейство пе-
реносимых членистоногими вирусов (ранее 
классифицированных как арбовирусы группы 

B), которые заражают хозяев-
млекопитающих, включая человека, через 
инфицированных комаров или клещей-
переносчиков [7]. К этому семейству относят-
ся такие существенные вирусы человека как 
вирус желтой лихорадки (Yellow fever virus), 
вирус Денге (Denge virus), вирус лихорадки 
Западного Нила и ряд других. Геном этих 
РНК-вирусов семейства Flaviviridae содержит 
одну открытую рамку считывания (ORF), 
окруженную 5'- и 3'-нетранслируемой обла-
стью (NTR). Эта ORF транслируется в один по-
липротеин либо посредством кэп-зависимой 
трансляции (флавивирусы), либо посред-
ством трансляции, опосредованной внутрен-
ним сайтом посадки рибосом (IRES) (гепаци-
вирусы, пегивирусы и пестивирусы) [7].  

Вирусный полипротеин процессируется 
протеазами хозяина и вируса ко- и посттранс-
ляционно в 9–12 зрелых белков, состоящих из 
структурных белков, включая капсидные или 
коровые (C) и оболочечные (E) гликопротеи-
ны, а также неструктурные (NS) белки [7]. В 
настоящее время GenBank содержит более 300 
полных полипротеиновых последовательно-
стей представителей серокомплексов ВКЭ, LIV, 
POWV, OHFV и KFDV. Такой объем выборки 
позволяет применять различные методы био-
информатической генетики для выявления 
закономерностей эволюции полибелков при 
сравнении не полностью обособленных в ге-
нетическом плане объектов исследования [9]. 

Методика исследований. Для анализа 
эволюционного положения вируса креветки 
обыкновенной, Crangon crangon flavivirus CCFV 
мы использовали ряд приемов, опробованных 
нами ранее при исследовании эволюции ден-
совирусов и коронавирусов [1–5]. Мы решили 
провести анализ последовательности 51 белка 
флавивирусов, отобранных из GenBank про-
граммой BLASTp [6]. Филогенетический анализ 
мы проводили программными средствами па-
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кета Mega X [10]. 
Объект исследования, полибелок (номер 

в ГенБанк QCH00713.1) вируса креветки 
обыкновенной или коричневой, CCFV 
[Crangon crangon flavivirus]. Систематика ви-
руса: Viruses; Riboviria; Orthornavirae; Kitrino-
viricota; Flasuviricetes; Amarillovirales; Fla-
viviridae. 

Объект исследования, обыкновенная 
креветка (лат. Crangon crangon) – вид настоя-
щих креветок из семейства Crangonidae. Имеет 
высокое промысловое значение, отлавливает-
ся преимущественно в северо-восточной ча-

сти Атлантического океана и Средиземном 
море.  

Результаты исследований. Было про-
ведено сравнение аминокислотной последо-
вательности данного полибелка с базой дан-
ных белковых последовательностей Genbank с 
помощью алгоритма BLASTp [6]. Для анализа 
аминокислотных последовательностей поли-
белков мы использовали подходы и методы, 
описанные нами ранее [1–5]. Было получено 
эволюционное дерево полибелка вируса кре-
ветки и его 50 гомологов. Дерево представле-
но на рисунке 1.  

 

 

Рисунок 1 – Схема полибелка флавивирусов. Вертикальными линиями обозначена область 
структурных белков, горизонтальными – не структурных. Названия белков обозначены внутри 

прямоугольников и под ними 
 

Один из ближайших на этом дереве по-
либелков вирусов к белку вируса Crangon 
crangon flavivirus, CCFV, это длинный поли-
пептид из вируса, Modoc virus (MODV). Геном 
вируса Modoc имеет длину 10 600 нуклеоти-
дов с одной открытой рамкой считывания, в 
координатах 110 до 10 234, кодирующий бе-
лок длиной 3374 аминокислоты. Выведенный 
порядок генов этой одиночной открытой 
рамки считывания C-prM-E-NS1-NS2A-NS2B-
NS3-NS4A-NS4B-NS5 (рис.1.) точно такой же, 
как у других флавивирусов, переносимых ко-
марами и клещами.  

Рамка полибелка окружена 5'- и 3'-
нетранслируемыми областями (UTR) из 109 и 
366 нуклеотидов соответственно. Выравни-
вание аминокислотной последовательности 
MODV с последовательностями 20 других 
флавивирусов выявило несколько областей с 
высоким сходством последовательностей, со-
ответствующих функционально важным до-
менам, таким как сериновая проте-
аза/хеликаза/НТФаза NS3 и метилтрансфера-
за/РНК-зависимая РНК-полимераза NS5. Раз-
работана модель флавивирусной инфекции у 
мышей и хомяков с использованием вируса 
Modoc, Modoc virus (MODV). 

Ближайшая ветвь содержит следующие 
полибелки. Это белок Wenzhou shark flavivirus 
(флавивирус акулы Вэньчжоу), который явля-

ется вторым флавивирусом морских позво-
ночных, идентифицированный в ходе метаге-
номного анализа тихоокеанской лопатоносной 
акулы Scoliodon macrorhynchos. Лопатоносные 
акулы относятся к группе хрящевых рыб.  

Тихоокеанская Жёлтая Остроносая Акула 
(Scoliodon macrorhynchos) является видом из 
семейства Carcharhinidae. Это вид близкий к 
атлантической Жёлтой Остроносой Акуле (S. 
laticaudus). Эта ветвь содержит также полибе-
лок Waxsystermes virus, который заражает 
термитов и относится к кладе flavi-подобных 
вирусов.  

Также полибелок вируса Эмбий, насеко-
мых с неполным превращением из клады 
Polyneoptera. Полибелок вируса летучих мы-
шей Тамана (TABV, выделенный из летучей 
мыши Pteronotus parnellii) также обнаруживает 
сходство с вирусом данной креветки, как и 
белки Cyclopterus lumpus virus, вируса пинаго-
ра или рыбы-воробья (лат. Cyclopterus lumpus) 
и вируса Nakiwogo (NAKV), который был впер-
вые обнаружен в Энтеббе, Уганда (2009 г.), у 
комаров Mansonia africanamosquitoes, а также 
полибелок Aedes notoscriptus virus.  

Этот вирус был выделен от шести видов 
комаров; Aedes aculeatus, Aedes alternans, Aedes 
notoscriptus, Aedes procax, Aedes vigilax и 
Anopheles annulipes. Несмотря на явные разли-
чия во временной и пространственной актив-
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ности STRV с пиками активности в 2006, 2010 
и 2013 гг., между изолятами и прототипом 
STRV 1961 г. была обнаружена гомология по-
следовательностей на уровне 95,9–98,4 %, при 
том, что внутрипопуляционная гомология бы-
ла 96,2–100 %. Австралийский садовый комар, 
Aedes notoscriptus, представляет собой сильно 
урбанизированный вид насекомых, который 
проник в Новую Зеландию и США [7].  

Ае. notoscriptus считается переносчиком 
вируса реки Росс, распространенного артри-
тогенного арбовируса Австралии, а также 
экспериментально отмечен как переносчик 
многих других патогенных вирусов, включая 
вирусы Западного Нила, желтой лихорадки и 
вируса Зика.  

Наиболее сходным вне этой ветви явля-
ется полибелок вируса оленьего хомячка, 
Modoc virus (MODV). Этот вирус впервые ви-
рус был выделен из хомячка Peromyscus 
maniculatus в Калифорнии (округ Модок) в 
1958 г. (Джонсон, 1967) и позже также в Оре-
гоне, Монтане, Колорадо и Альберте. Странно, 
но переносчиков из класса членистоногих по-
ка для этого вируса не было обнаружено. Этот 
вирус является антигенно и генетически род-
ственным таким вирусам, как вирус Jutiapa, 
вирус Cowbone Ridge, вирус Sal Vieja и вирус 
San Perlita, выделенных у грызунов Нового 
Света.  

Нейтрализация с использованием об-
разцов крови, выделенных от млекопитаю-
щих, пойманных в Альберте и образцы крови 
людей, живущих в этих районах, указывают 
на наличие природного беcсимптомного за-
ражения [7]. 

В следующей ветви обнаружены поли-
белки Kadam virus, Gadgets Gully virus и Karshi 
virus. Вирус Карши (Karshi virus or KSIV) – 
представитель рода Флавивирус (Flavivirus), в 
который входят такие вирусы как Денге ви-
рус (Denge virus), вирус Западного Нила 
(WNV). Переносчиками вируса являются кле-
щи рода Орнитодорос (Ornithodoros), в частно-
сти Ornithodoros papillipes [7]. 

Ветвь вируса желтой лихорадки распо-
лагается отдельно и содержит в основном по-
либелки штаммов вирусов желтой лихорадки 
и вируса болезни Вессельсброна.  

Вирус желтой лихорадки один из 
наиболее значимых для здоровья человека 

Flaviviridae. Считается, что недомогание Ч.Р. 
Дарвина, столь мешавшее ему работать, за-
державшее выход первого издания книги 
«Происхождение видов путем естественного 
отбора», длившееся несколько десятилетий и 
возникшее после посещения им Южной Аме-
рики в ходе плавания на корабле «Бигль», бы-
ло следствием хронического заболевания 
желтой лихорадкой [7]. Болезнь Вессельсбро-
на вызывается переносимым комарами виру-
сом, который может инфицировать ряд видов 
позвоночных животных, включая человека. 
Этот вирус широко распространен в Африке, 
где он вызывает репродуктивные потери и 
неонатальную смертность у мелких жвачных 
животных. Воздействие вируса Вессельсброн 
на другие виды животных до сих пор неясно; 
однако у экспериментально инфицированно-
го крупного рогатого скота были описаны 
случайные репродуктивных потерь [1=7]. 

Эволюционная история была выведена с 
использованием метода максимальной эко-
номии (Maximum Parsimony). Индекс согласо-
ванности (0,691049), индекс удержания 
(0,840719) и составной индекс 0,581484 
(0,580978) для всех сайтов и сайтов с эконом-
ной информацией (в скобках).  

Рядом с ветвями показан процент по-
вторяющихся деревьев, в которых связанные 
таксоны сгруппированы вместе в тесте 
начальной загрузки (500 повторов). MP-
дерево было получено с использованием ал-
горитма Tree-Bisection-Regrafting (TBR) с 
уровнем поиска 1, в котором исходные дере-
вья были получены путем случайного добав-
ления последовательностей (10 повторов). В 
этом анализе участвовала 51 аминокислотная 
последовательность. Были исключены все по-
зиции с охватом сайта менее 30 %, т. е. допус-
кались пропуски выравнивания менее 70 %, 
отсутствующие данные и неоднозначные ба-
зы в любой позиции (опция частичного уда-
ления). Всего в окончательном наборе данных 
было 3453 позиции.  

Эволюционные анализы проводились в 
MEGA X [8]. Crangon crangon flavivirus обозна-
чен черным треугольником, черными круж-
ками обозначены вирусы патогенные для че-
ловека, остальные флавивирусы обозначены 
белыми кружками.  
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Рисунок 2 – Филогенетическое дерево 51 полибелка флавивирусов 

 
Заключение и практические реко-

мендация по производству креветки обык-
новенной на черноморском побережье 
Краснодарского края. Креветка обыкновен-
ная – важный промысловый вид Европы. Око-
ло 40000 тонн этого небольшого животного 
длиной примерно 26 мм ежегодно вылавли-
вается в водах северной Атлантики. Этот вид 
придонных креветок характерен и для Черно-
го моря. Основной трудностью в аквакультуре 
этих креветок является отсутствие продук-
тивного питания и вирусные заболевания [1]. 
Вирус креветки обыкновенной, CCFV, являет-
ся представителем семейства Flaviviridae, для 
которого характерна трансляция одноцепо-
чечного вирусного генома в один полибелок, 
содержащий как структурные, так и не струк-
турные белки вируса. Сравнительные анализ 
родственных полибелков выявил наиболь-

шую близость CCFV к вирусам оленьего хо-
мячка и ряду вирусов морских и пресновод-
ных ракообразных семейства Decapoda. Это 
говорит о возможности достаточно далекого 
переноса подобных флавивирусов и возмож-
ности расширения их круга хозяев, включая 
представителей самых разнообразных групп 
членистоногих и млекопитающих. В водах 
Черного моря обитает достаточно большое 
число двустворчатых моллюсков и других 
фильтрующих гидробионтов, которые могут 
накапливать вирусы. Биоаккумуляция виру-
сов фильтрующими гидробионтами может 
оказаться существенной для трансмиссии и 
расширения круга хозяев у данной группы 
флавивирусов. С точки зрения развития аква-
культуры обыкновенной креветки, Crangon 
crangon, можно ожидать появления зараже-
ния этой культуры другими флавивирусами, 
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имеющими в качестве хозяев практически 
любых десятиногих ракообразных. В этом 
случае можно рекомендовать для производ-
ства этой креветки бассейновую аквакульту-
ру с морской водой, стерилизованной УФ-
облучением. 

Выводы.  
1. В ходе исследования мы с помощью 

метода максимальной экономии (Maximum 
Parsimony) построили филогенетическое де-
рево 51 полибелка вирусов близких к гомоло-
гу из Crangon crangon flavivirus, CCFV.  

2. Наиболее близкими оказались поли-
белки следующих флавивирусов, Wenzhou 
shark flavivirus, Waxsystermes virus, Cyclopterus 
lumpus virus, Modoc virus, а также полибелок 
вируса летучих мышей Тамана и вируса Эм-
бий, эволюция которых может привести к по-
явлению новых флавивирусных инфекций 
обыкновенной креветки. 

3. По расположению на дереве можно 
предположить, что Crangon crangon flavivirus, 
CCFV не может вызвать зоонозную инфекцию 
человека, так как многочисленные известные 
полибелки всех штаммов вирусов желтой ли-
хорадки, Saint Louis encephalitis virus и вируса 
болезни Вессельсброна располагаются на до-
статочно удаленной ветви этого филогенети-
ческого дерева.  

4. При развитии аквакультуры креветки 
обыкновенной, Crangon crangon, на морском 
побережье Краснодарского края можно ожи-
дать появления заражения этой культуры как 
Crangon crangon flavivirus, так и другими фла-
вивирусами, имеющими в качестве хозяев де-
сятиногих ракообразных. В этом случае жела-
тельно использовать бассейновую аквакуль-
туру с морской водой, стерилизованной УФ-
облучением, для производства данного объ-
екта. 
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