
Пикобирнавирусы: распространенность,  
генетическое разнообразие, методы детекции
А.Ю. Кашников  , Н.В. Епифанова, Н.А. Новикова

Нижегородский научно-исследовательский институт эпидемиологии и микробиологии им. академика И.Н. Блохиной Роспотребнадзора,  
Нижний Новгород, Россия

 e-mail: a.kashn@yandex.ru

Аннотация. Обзор посвящен пикобирнавирусам (ПБВ) – мелким безоболочечным изометрическим виру-
сам, таксономически относящимся к роду Picobirnavirus (PBV) семейства Picobirnaviridae, с геномом, пред-
ставленным двумя сегментами двуцепочечной РНК. На основании публикаций за 1988–2019 гг. представ-
лена информация о распространенности пикобирнавирусов в природе, о широком спектре поражаемых 
хозяев. Раскрыт оппортунистический характер ПБВ инфекции и подчеркивается отсутствие ясной картины 
в понимании роли ПБВ в качестве этиологического агента диареи, поскольку эти вирусы выявляются и при 
отсутствии симптомов заболевания. Рассматривается концепция, обосновывающая представление о ПБВ 
инфекции как о хроническом заболевании, обусловленном длительной персистенцией вируса в организме 
хозяина. Причины высокой частоты выявления ПБВ у людей и животных объясняются влиянием таких факто-
ров, как стрессовый синдром, физиологическое состояние, иммунный статус и возраст хозяина при первич-
ном инфицировании. Отмечается возможный зоонозный характер ПБВ инфекции человека, природа кото-
рого объясняется способностью этих вирусов к межвидовой трансмиссии, приобретенной в ходе эволюции 
благодаря реассортации сегментов генома разных вирусов, инфицировавших одного хозяина. Приводятся 
данные, доказывающие принадлежность ПБВ к вирусам эукариот, а также ставящая эти факты под сомнение 
гипотеза о возможной принадлежности ПБВ к вирусам бактерий. Подчеркнута необходимость активизации 
работ по выявлению ПБВ в связи с их широким распространением, несмотря на сложность из-за отсутствия 
системы для их культивирования. В качестве основных способов их детекции рассмотрены две стратегии 
ОТ-ПЦР ПБВ. Приведена характеристика геномов отдельных представителей рода, выделенных от разных 
хозяев. Акцент сделан на целесообразности разработки праймеров с более широкой специфичностью для 
увеличения диапазона выявляемых представителей рода ПБВ в связи с огромным разнообразием их гено-
типов. Подчеркивается важность эффективного мониторинга распространенности ПБВ для изучения их зоо
нозного и антропонозного потенциала с помощью метагеномного анализа, а также возможность использо-
вания этих вирусов в качестве перспективного маркера для мониторинга за чистотой окружающей среды.
Ключевые слова: пикобирнавирус; сегмент генома; фрагмент сегмента генома; ОТ-ПЦР; праймер; ампликон; 
секвенирование.
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Abstract. This article presents a general overview of the prevalence, genetic diversity and detection methods of 
picobirnaviruses (PBVs), which are small, non-enveloped icosahedral viruses with a segmented double-stranded 
RNA genome consisting of two segments taxonomically related to the genus Picobirnavirus of the family Picobirna-
viridae. This review of scientific papers published in 1988–2019 provides data on the PBV distribution in the nature 
and a broad host range. PBV infection is characterized as opportunistic, the lack of understanding of the etiological 
role of PBVs in diarrhea is emphasized, since these viruses are detected both in symptomatic and asymptomatic 
cases. The concept of PBV infection as a chronic disease caused by a long-lasting persistence of the virus in the host 
is considered. Such factors as stress syndrome, physiological conditions, immune status and host age at the time 
of primary PBV infection influence the virus detection rate in humans and animals. The possible zoonotic nature of 
human PBV infection is noted due to the capacity for interspecies PBV transmission acquired during evolution as 
a result of the reassortment of the genome segments of different viruses infecting the same host. Data providing 
evidence that PBVs belong to eukaryotes and a challenging hypothesis stating that PBVs are bacterial viruses are 
presented. The need to intensify work on PBV detection because of their wide distribution, despite the complexity 
due to the lack of the cultivation system, is emphasized. Two strategies of RT-PCR as main PBV detection methods 
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are considered. The genomes of individual representatives of the genus isolated from different hosts are characte
rized. Emphasis is placed on the feasibility of developing primers with broader specificity for expanding the range 
of identifiable representatives of the genus PBV due to a huge variety of their genotypes. The importance of ef-
fective monitoring of PBV prevalence for studying the zoonotic and anthroponotic potential using metagenomic 
analysis is highlighted, and so is the possibility of using PBV as a marker for environmental monitoring.
Key words: picobirnavirus; genomic segment; specific genomic fragment; RT-PCR; primer; amplicon; sequencing.
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История открытия пикобирнавирусов
В 1988 г. в Бразилии при исследовании фекалий боль­
ных острым гастроэнтеритом методом электрофореза в 
полиакриламидном геле (ЭФ в ПААГ) с целью выявле­
ния  сегментированного генома ротавирусов в ряде об­
разцов впервые были обнаружены профили из двух полос 
(Pereira et al., 1988a). Сходные профили были выявлены и 
при исследовании содержимого кишечника крыс (Pereira 
et al., 1988b). Данные сегменты представляли собой дву­
цепочечную РНК (дцРНК). Их длина оценивалась по элек­
трофоретической подвижности примерно в 2.6 и 1.5 тыс. 
пар оснований для медленно- и быстромигрирующего 
сегментов соответственно. Эта РНК коседиментировала в 
градиенте хлористого цезия при плотности 1.39–1.40 г/мл 
с однородными частицами диаметром ~35 нм с нечеткой 
структурой поверхности, выявляемыми при электронно-
микроскопическом исследовании образцов. Авторы пред­
ложили для новых, ранее не описанных мелких вирусов с 
бисегментированным РНК-овым геномом название «пи­
кобирнавирусы» (от pico – мелкий, bi – два, RNA – РНК), 
в отличие от известных, более крупных бирнавирусов, 
инфицирующих птиц, рыб, насекомых и моллюсков. 

Дальнейшие исследования показали широкую распро­
страненность пикобирнавирусов (ПБВ). Они были обна­
ружены в фекалиях наземных и морских млекопитающих, 
рептилий, птиц (Ganesh et al., 2014; Malik et al., 2014; 
Conceicao-Neto et al., 2016; Navarro et al., 2018), в дыха­
тельных путях свиней (Smits et al., 2011) и людей (Smits 
et al., 2012), у рыб, беспозвоночных (Delmas et al., 2019), 
грибов (Yinda et al., 2018), а по последним данным, и у 
бактерий (Krishnamurthy, Wang. 2018). Хронология  об­
наружения ПБВ у человека и животных по данным с 1988 
по 2018 г. представлена в таблице.

Таксономия
Пикобирнавирусы (сем. Picobirnaviridae) – семейство без­
оболочечных мелких сферических вирусов, относящееся 
по классификации Балтимора к III классу вирусов с дву­
цепочечным РНК-геномом (https://viralzone.expasy.org).  
Семейство состоит из одного рода Picobirnavirus, объеди­
няющего вирусы пяти генетически вариабельных клас­
теров (геногрупп) (Luo et al., 2018).

Международным комитетом по таксономии вирусов 
(International Committee on Taxonomy of Viruses – ICTV) в 
2008 г. ПБВ были разделены на два вида: пикобирнавирус 
человека и пикобирнавирус кролика (Delmas et al., 2019). 
Пикобирнавирусы других хозяев до настоящего времени 
не утверждены в качестве типовых видов и считаются 
неклассифицированными (Malik et al., 2014; Takiuchi et 
al., 2016). Кроме того, до конца не ясно, эукариоты или 

бактерии являются естественным хозяином ПБВ (Krish­
namurthy, Wang, 2018). Информация о таксономии Pico­
birnaviridae доступна в кратком изложении отчета ICTV 
по ссылке www.ictv.global/report/picobirnaviridae. Таксоно­
мически ближайшими родственниками ПБВ считаются 
вирусы семейства Partitiviridae, имеющие с ними сходную 
структуру капсида и организацию генома (Delmas et al., 
2019). Естественные хозяева партитивирусов – грибы и 
растения (Vainio et al., 2018).

Структурная и молекулярная  
организация ПБВ
Морфологически вирионы ПБВ представляют собой 
безоболочечные частицы диаметром 35−40 нм с нечет­
кой структурой поверхности (рис. 1) (Rosen et al., 2000; 
Wakuda et al., 2005; Duquerroy et al., 2009; Collier et al., 
2016). Капсид обладает кубическим (икосаэдрическим) 
типом симметрии, имеет 30-стороннюю (триаконтаэдри­
ческую) организацию и состоит из 60  асимметричных 
субъединиц, являющихся гомодимерами (рис.  2). Эти 
субъединицы формируют 60  выступов на поверхности 
капсида. Поскольку каждая из субъединиц является диме­
ром, то в общей сложности капсид состоит из 120 белко­
вых молекул, что позволяет при характеристике симмет­
рии вириона отнести ПБВ к структурам с триангуляци­
онным числом Т, равным 2. В капсиде имеются каналы, 
связывающие внутреннюю полость с поверхностью ви­
риона (Duquerroy et al., 2009).

Заметно отличаясь по архитектуре капсида от вирусов 
высших эукариот, имеющих дцРНК (Reoviridae), ПБВ 
схожи с дцРНК-вирусами семейства Partitiviridae (Ochoa 
et al., 2008). Однако, по последним данным, в отличие от 
партитивирусов ПБВ могут инфицировать кроме грибко­
вых клеток-хозяев также прокариотические клетки (Knox 
et al., 2018). 

Геном ПБВ состоит из двух сегментов двуцепочечной 
РНК, размеры которых различаются у вирусов, выделен­
ных от разных видов животных. При электрофорезе в 
полиакриламидном геле (ПААГ) эти сегменты расходятся 
относительно друг друга на определенное расстояние. При 
этом формируются два типа электрофореграмм: с «боль­
шим» (сегменты расположены выше) профилем генома 
(2.7 и 1.9 тыс. п. о. для сегментов 1 и 2 соответственно) и 
с «малым» профилем (сегменты расположены ниже, 2.2 
и 1.2 тыс. п. о.) (рис. 3) (Duquerroy et al., 2009). 

Более крупный сегмент 1 генома ПБВ может состоять 
из двух или трех рамок считывания (open reading frame – 
ORF). Следует отметить, что в большинстве работ сег­
мент 1 генома ПБВ схематически представлен в виде двух 
ORF, например в схемах геномов ПБВ человека (Rosen et 
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al., 2000), свиньи (Carruyo et al., 2008), быка (Ghosh et al., 
2009), морского льва (Woo et al., 2012), лисицы (Bodewes 
et al., 2013), индейки (Verma et al., 2015), лошади (Li et 
al., 2015), гориллы (Duraisamy et al., 2018), сурка (Luo et 
al., 2018). В ряде других работ сегмент 1 состоит из трех 
ORF, как, например, в схемах геномов кролика (Green et 
al., 1999), косули (Kuhar et al., 2017) и курицы (Boros et 
al., 2018).

В схемах, где сегмент 1 состоит из трех рамок считыва­
ния, cамая маленькая рамка ORF1 кодирует полипептид, 
включающий всего несколько десятков аминокислот. Так, 
в схеме генома ПБВ человека (штамм Hy005102), пред­
ставленной King et al. (2012), ORF1, предшествующая 
двум большим рамкам  – ORF2 и ORF3, кодирующим 
пептиды из 224 и 552  аминокислот, состоит всего из 
39 кодонов (рис. 4). В схемах геномов кролика, косули и 
курицы в исследованиях (Green et al., 1999; Kuhar et al., 
2017; Boros et al., 2018) ORF1 немного больше: 55, 63 и 
188  кодонов соответственно. Функциональность рамки 
ORF1 неясна, в связи с чем некоторые исследователи даже 
не всегда упоминают о ее присутствии (Boros et al., 2018). 

Рамка ORF2 в схемах с сегментом 1, состоящим из трех 
ORF, кодирует так называемый гидрофильный пептид, 
содержащий консервативные повторяющиеся последова­
тельности, что является одной из основных особенностей 
генома ПБВ (Boros et al., 2018). Есть предположение, что 

История выявления ПБВ

Год обнаружения Хозяин ПБВ Место обнаружения Исследователи

1988 Человек, крыса Бразилия Pereira et al.

Курица » Alfieri et al.

1989 Свинья » Gatti et al.

Морская свинка » Pereira et al.

1990 Теленок Болгария Vanopdenbosch, Wellemans

1991 Жеребенок Великобритания и Ирландия Browning et al.

1993 Кролик Великобритания Gallimore et al.

1996 Коза, овца Испания Munoz et al.

1999 Хомяк, крыса, гигантский муравьед Бразилия Haga et al.

2001 Собака » Volotäo et al.

2007 Осел Аргентина Masachessi et al.

Обезьяна США Wang et al.

2009 Змея Бразилия Fregolente et al.

2010 Индейка Калифорния, США Day et al.

2012 Страус Южная Америка Masachessi et al.

Морской лев Гонконг, Китай Woo et al.

2013 Лисица Нидерланды Bodewes et al.

Летучая мышь Регионы Китая Yang et al.

Гигантские кошки Уругвай Gillman et al.

2014 Верблюд Гонконг, Китай Woo et al.

2015 Орангутанг Юго-Восточная Азия Masachessi et al.

2016 Волк Португалия Conceicao-Neto et al.

2017 Косуля Словения Kuhar et al.

2018 Крупный рогатый скот Бразилия Navarro et al.

2016–2018 Рыбы, беспозвоночные, моллюски, водоросли Китай Shi et al.

50 нм

Рис.  1.  Электронно-микроскопические  изображения очищенных и 
сконцентрированных частиц ПБВ, из (Collier et al., 2016). Гексагональ
ный контур частиц служит доказательством их икосаэдрической сим-
метрии.

Рис. 2. Вирион ПБВ, из https://viralzone.expasy.org/by_species/740
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рамки ORF1 и ORF2 при транскрипции могут сдвигаться 
и генерировать один длинный белок (Green et al., 1999). 

Третья, наибольшая, рамка считывания (ORF3) в сег­
менте 1 ПБВ кодирует белок капсида вируса, состоящий 
из 552–591  аминокислот. Рамки могут перекрываться. 
В схеме King et al. (2012) соединение ORF1–ORF2 пере­
крывается восемью нуклеотидами, а ORF2–ORF3 – одним 
нуклеотидом.

Меньший по размеру сегмент 2 генома пикобирнави­
русов содержит одну ORF, кодирующую фермент РНК-
зависимую РНК-полимеразу (RNA-dependent-RNA-poly­
merase – RdRp) (см. рис. 4). По различиям в специфич­
ности гена RdRp в сегменте 2 генома пикобирнавирусы 
делят на геногруппы (Malik et al., 2014).

Кроме описанных выше «типичных» ПБВ, с помощью 
ЭФ в ПААГ были обнаружены «атипичные» ПБВ, сна­
чала в фекалиях телят (Vanopdenbosch, Wellemans, 1989), 
а позднее – в фекалиях человека (Gallimore et al., 1995а; 
Khramtsov et al., 1997). У «атипичных» ПБВ геном меньше, 
чем у «типичных» (размеры 1-го и 2-го сегментов РНК со­
ставляют 1.75–1.79 и 1.37–1.55 тыс. п. о. соответственно), 
и отличается по месту расположения генов, кодирующих 

функциональные белки (Gallimore et al., 1995b; Khram­
tsov et al., 1997). Если у «типичных» ПБВ вирусную РНК-
полимеразу кодирует сегмент  2, а сегмент  1 кодирует 
капсидный белок, то у «нетипичных» – наоборот.

Как правило, геном ПБВ сегментирован (Duquerroy 
et al., 2009; Delmas et al., 2019). Однако недавно были 
описаны несколько несегментированных геномов ПБВ, 
принадлежащих к различным генетическим кластерам, 
в частности у ПБВ лошадей (Li et al., 2015), гималайских 
сурков (Luo et al., 2018), рыб и беспозвоночных (Shi et al., 
2016). Установлено, что между ПБВ с сегментированным 
и несегментированным геномом существует эволюцион­
ная связь, которая обусловлена возможностью перехода из 
одной формы в другую (Luo et al., 2018). Оказалось, что ге­
ном ПБВ сурка может находиться как в сегментированной, 
так и в несегментированной форме. Несегментированный 
геном содержит три рамки считывания – ORF1, ORF2, 
ORF3, кодирующие гидрофильный белок, капсидный 
белок и RdRp соответственно (Luo et al., 2018).

Исследования ПБВ, проведенные с помощью секвени­
рования, показали, что вирусы чрезвычайно вариабельны 
(Bányai et al., 2003, 2008; Carruyo et al., 2008; Smits et al., 
2011; Ganesh et al., 2014; Malik et al., 2014; Li et al., 2015; 
Duraisamy et al., 2018; Luo et al., 2018). Вариабельность ге­
нома ПБВ объясняется характерной для них генетической 
изменчивостью, обусловленной не столько изменением 
первичной структуры в результате мутаций, сколько 
способностью к реассортации между сегментами генома 
(Woo et al., 2019).

До 2014 г. на основе изучения коротких неполных по­
следовательностей гена RdRp исследователями выделя­
лись две основные геногруппы ПБВ (Malik et al., 2014). 
При анализе последовательностей ПБВ, представленных 
в базе данных GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
nuccore) по состоянию на 17.07.2014 отмечено (Malik et al., 
2014), что 83.11 % последовательностей принадлежат ПБВ 
геногруппы I (GI) и только 2.52 % – геногруппы II (GII), 
что соотносится с распространенностью представителей 
этих геногрупп в природе.

Однако результаты дальнейших исследований показа­
ли, что диапазон генетического разнообразия ПБВ гораздо 
шире и не может быть охарактеризован только двумя 
геногруппами. В 2014–2015 гг. появились сообщения об 
обнаружении нового генетического варианта ПБВ в образ­
цах фекалий человека (Smits et al., 2014) и в окружающей 
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Рис. 3. «Большой» (а) и «малый» (б ) профили миграции сегментов РНК 
ПБВ в ПААГ в сравнении с профилем миграции РНК ротавирусов, из 
(Wakuda et al., 2005; Ghosh et al., 2009). 
1 – ротавирус обезьян SA-11; 2 – ПБВ человека Hy005102; 3 – ПБВ крупного 
рогатого скота RUBV-P; 4 – ротавирус человека DS-1.

Рис. 4. Схематическое изображение расположения генов в сегментах 1 и 2 дцРНК штамма Hy005102 пикобирнавируса человека, из (King et al., 
2012).
Числа указывают положение нуклеотидов; ак – аминокислота.
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среде (Zhang S. et al., 2015). Новые ПБВ человека проявили 
низкое сходство (19.4–26.1  %) по последовательности 
аминокислот в продукте гена RdRp с ПБВ человека ге­
ногрупп I и II, что позволило отнести их к геногруппе III 
(PBV GIII/Homo sapiens/VS6600008/2008/NL/KJ206569 
в GenBank). В 2015 г. у лошадей были выявлены пико­
бирнавирусы, которые при филогенетическом анализе 
аминокислотных последовательностей участка РНК-за­
висимой РНК-полимеразы размером 450  аминокислот 
формировали отдельные кластеры и были отнесены к двум 
новым геногруппам – GIV и GV (Li et al., 2015).

Таким образом, в настоящее время по специфическим 
участкам гена RdRp пикобирнавирусы делят на пять 
геногрупп: GI–GV. При этом сходство аминокислотных 
последовательностей РНК-зависимой РНК-полимеразы 
внутри геногрупп варьирует от 44.8 до 97.1 %, тогда как 
между геногруппами – от 21.6 до 30.8 % (Li et al., 2015). 
У  человека выделены ПБВ четырех геногрупп: GI, GII, 
GIII (Smits et al., 2014) и GV (Ng et al., 2014). У сурка вы­
явлены все пять геногрупп ПБВ (Luo et al., 2018). Пико­
бирнавирусы геногруппы GIII обнаружены в диатомовых 
водорослях и у беспозвоночных животных (Shi et al., 2016, 
2018; Delmas et al., 2019).

Согласно принятой в настоящее время номенклатуре 
пикобирнавирусов, предложенной Fregolente et al. (2009), 
название штамма начинается с обозначения геногруппы 
(GI–GV), за которым следует аббревиатура PBV, общее на­
звание видов-хозяев, трехбуквенный код страны, название 
штамма и год изоляции, разделенные косой чертой. С ис­
пользованием данной номенклатуры штаммы ПБВ, выяв­
ленные у человека и индюка, получили следующие обозна- 
чения: GI/PBV/human/BRA/PBV_RVH275/2013 (ПБВ че­
ловека) и GI/PBV/turkey/USA/MN-1/2011 (ПБВ индюка). 

Оппортунистический характер ПБВ инфекции. 
О персистенции ПБВ
Несмотря на то что ПБВ часто обнаруживаются у живот­
ных и людей с диареей отдельно и в коинфекции с другими 
патогенами (Ganesh et al., 2014), их роль в качестве возбу­
дителя кишечного расстройства остается недоказанной, 
поскольку они выявляются и при отсутствии сипмтомов 
заболевания (Masachessi et al., 2007; Martínez et al., 2010; 
Verma et al., 2015). Например, в исследовании Verma et al. 
(2015) показано, что экскрекция ПБВ у индюков не была 
связана с симптомами диареи. Из 80 образцов фекалий от 
птиц с диареей и 40 образцов без диареи ПБВ содержа­
лись в 39 (48.8 %) и 23 (57.5 %) соответственно.

Не обнаружено и явной связи с диареей при выявлении 
ПБВ у людей и животных, зараженных другими патоге­
нами, вызывающими гастроэнтерит. Для установления 
этиологической роли ПБВ необходимы подбор подходя­
щей для размножения вируса клеточной культуры, а также 
эксперименты на гнотобиотических животных (Ganesh 
et al., 2014). 

Уже с конца 1990-х гг. ПБВ стали идентифицировать 
как оппортунистов за их способность провоцировать диа­
рею у зараженных первичным патогеном животных или 
людей с ослабленным иммунитетом и в дальнейшем про­
являться у них в виде хронического заболевания с при­
знаками и без признаков диареи (Giordano et al., 1998; 

González et al., 1998; Martínez et al., 2003; Masachessi et 
al., 2007, 2012; Ghosh et al., 2009). Существует концепция 
об оппортунистическом (условно-патогенном) характере 
ПБВ инфекции, которая представлена в обзоре (Ganesh et 
al., 2014) и других сообщениях, основанных на результа­
тах обследования здоровых животных на наличие ПБВ 
(Masachessi et al., 2007; Carruyo et al., 2008; Martínez et al., 
2010). Хронический характер ПБВ инфекции в этой кон­
цепции объясняется длительной персистенцией вируса в 
организме хозяина (Ganesh et al., 2014). Персистирующий 
характер инфекции проявляется чередованием периодов 
«молчания», при которых вирус не удается выявить даже с 
применением высокочувствительных методов, с периода­
ми низкой и высокой вирусной экскреции. При этом у ин­
фицированных ПБВ хозяев могут отсутствовать симптомы 
диареи, но на протяжении всей жизни они будут оставать­
ся носителями вируса и служить резервуарами инфекции. 
В частности, результаты исследования Carruyo et al. (2008) 
показали, что ПБВ могут инфицировать молодых поросят 
в возрасте от 7 до 56 дней (более 10–12 % от числа об­
следованных) и выделяться у них без признаков болезни.

Уровень экскреции вируса вирусоносителями обуслов­
лен рядом факторов, таких как стрессовый синдром, фи­
зиологическое состояние, возраст первично инфицируемо­
го, иммунный статус хозяев и условия окружающей среды 
(биотические и абиотические факторы). Перечисленные 
факторы способствуют росту вирусной нагрузки. При 
взятии проб с учетом этих факторов удавалось обнару­
жить пикобирнавирусы методом ЭФ в ПААГ с большей 
частотой.

Зависимость уровня выявления ПБВ от стресса, обу­
словленного неволей хозяина, в 2014–2015 гг. наблюдали 
у африканских зеленых обезьян с Карибских островов 
(Gallagher et al., 2017). Было обследовано 270  обезьян 
без диареи, 160  из которых обитали в дикой природе, 
110 – содержались в неволе и участвовали в научных экс­
периментах. Методом ЭФ в ПААГ пикобирнавирусы были 
обнаружены у 16 обезьян (14.5 %), содержавшихся в не­
воле в стрессовых условиях эксперимента. Ни один из об­
разцов фекалий обезьян, находящихся на свободе, не дал 
положительных результатов на ПБВ (Gallagher et al., 2017).

Исследователи из Аргентины отметили зависимость 
уровня выявления ПБВ от физиологического состояния 
животных, в частности периода репродукции, на примере 
свиней (Martínez et al., 2010). Наблюдения показали, что 
ПБВ оставался в организме хозяина как постоянная инфек­
ция, при которой периоды его низкой и высокой экскреции  
чередовались с периодами «молчания». Низкие уровни 
экскреции ПБВ обнаруживались с помощью обратной 
транскрипции-полимеразной цепной реакции (ОТ-ПЦР) 
в течение всего периода исследования. При резком воз­
растании уровня экскреции ПБВ у свиней, наблюдаемом в 
период родов и грудного вскармливания, вирус выявлялся 
не только с помощью ОТ-ПЦР, но и методом ЭФ в ПААГ. 
Самый высокий уровень экскреции вируса приходился 
на лактогенный период. В это время положительными на 
ПБВ оказались 38.02 % проб, взятых от 71 свиноматки. 
Далее по активности экскреции следовал заключительный 
период беременности и родов: 15.09 % проб в группе из 
53 беременных свиноматок (Martínez et al., 2010).
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Показана зависимость уровня экскреции ПБВ от воз­
раста животного. В работе (Takiuchi et al., 2016) из 289 фе­
кальных проб, взятых у телят возрастом до 60 дней и про­
анализированных ЭФ в ПААГ, ПБВ были обнаружены 
в 8.3 % случаев (24/289). Martínez et al. (2010) наблюдали 
высокий уровень экскреции ПБВ у молодняка свиней в 
возрасте 2–5 мес. (18.42 %), тогда как у взрослых самцов 
экскреции не найдено. Исследование на индейках также 
выявило изменение частоты обнаружения ПБВ (Verma 
et al., 2015). Из 80 образцов фекалий индеек 39 (48.8 %) 
были положительными на ПБВ. При этом максимальное 
количество образцов было ПБВ-положительно у индюшат 
в возрасте двух (20/20) и трех (15/20) недель. Резкое сни­
жение уровня экскреции ПБВ у индеек (2/20), наблюдае­
мое на восьмой неделе, свидетельствовало о решающем 
влиянии на этот процесс их возраста.

Уровень экскреции ПБВ зависит также от иммунного 
статуса хозяина. Установлено, что у людей с ослабленным 
иммунитетом ПБВ обнаруживаются чаще (Giordano et al., 
1998, 1999; González et al., 1998). Так, при исследовании 
197 фекальных образцов от ВИЧ-инфицированных и не­
инфицированных пациентов с диареей и без диареи мето­
дом ЭФ в ПААГ пикобирнавирусы были найдены у 8.8 % 
из 57 ВИЧ-инфицированных больных с диареей (Giorda­
no et al., 1998). У неинфицированных ВИЧ пациентов без 
диареи ПБВ не обнаружены. В ходе дальнейших иссле­
дований авторы укрепились во мнении о взаимосвязи 
уровня экскреции ПБВ с диареей у ВИЧ-ифицированных. 
При анализе 244  фекальных образцов, собранных от 
ВИЧ-инфицированных и неинфицированных пациентов 
с диареей и без диареи, ПБВ были обнаружены у 14.63 % 
из 82 ВИЧ-инфицированных больных с диареей и не об­
наружены ни в одном случае при отсутствии диареи и в 
группе неинфицированных ВИЧ (Giordano et al., 1999).  
При определенном уровне экскреции ПБВ признаки диа­
реи у ВИЧ-инфицированных пациентов могут отсутство­
вать, но ПБВ выявляются, как, например, в работе (Gon­
zález et al., 1998), где у 2.3 % из 125 ВИЧ-инфицирован­
ных пациентов без диареи на момент обследования были 
обнаружены ПБВ.

На уровень экскреции ПБВ могут оказывать влияние 
биотические факторы окружающей среды, такие как пер­
вичные патогены. В ряде исследований ПБВ обнаружива­
ются чаще при коинфекции с первичными возбудителями 
диареи, например ротавирусами (Kuhar et al., 2017) или 
норовирусами (Bányai et al., 2003). Предполагают, что 
при коинфекции ПБВ с основными возбудителями при 
диарее наблюдается синергический эффект (Malik et al., 
2014; Kylla et al., 2019). 

На вирусную активность влияют и климатические фак­
торы – солнечный свет (Masachessi et al., 2015), темпера­
тура и влажность (Ribeiro et al., 2014). Все перечисленные 
факторы необходимо учитывать при выявлении ПБВ.

Зоонозный характер ПБВ инфекции. 
Способность ПБВ к межвидовой трансмиссии
Значительная часть вирусных заболеваний человека 
имеет зоонозное происхождение. На зоонозный харак­
тер ПБВ инфекции указывает обнаружение генетически 
родственных ПБВ у людей и животных. В частности, у 

свиней в Венгрии, Венесуэле и Аргентине были выявлены 
ПБВ геногруппы I, которые при секвенировании генома 
проявили генетическое сходство с ПБВ человека геногруп­
пы I (Bányai et al., 2008; Carruyo et al., 2008; Giordano et al., 
2011). Сообщалось об обнаружении у детей в Калькутте 
штаммов ПБВ, генетически связанных со штаммами ПБВ 
свиней (Ganesh et al., 2010, 2011a). Штаммы ПБВ лоша­
дей, выделенные из фекалий домашних жеребят в Каль­
кутте (Индия), показали генетическую связь со штамма- 
ми ПБВ человека из того же города (Ganesh et al., 2011b). 
Обнаружены генетически сходные ПБВ у людей и лис 
(Lojkić et al., 2016), у людей и летучих мышей (Yinda et al., 
2019). Так, авторы последнего сообщения  отмечали, что 
причиной зоонозной передачи ПБВ человеку от летучих 
мышей у жителей Камеруна стала охота на летучих мышей 
и употребление их в пищу (Yinda et al., 2019).

Зоонозная передача ПБВ – один из вариантов межвидо­
вой трансмиссии, способность к которой была приобре­
тена пикобирнавирусами в процессе эволюции благодаря 
процессу реассортации сегментов их генома при одновре­
менном инфицировании одной клетки ПБВ разных видов 
(McDonald et al., 2016). Обусловленная реассортацией 
генетическая лабильность могла привести в ходе эво­
люции или к генетическому сближению (конвергенции) 
штаммов ПБВ, принадлежащих разным хозяевам, или, 
наоборот, к генетической дивергенции – генетическому 
отдалению ПБВ, принадлежащим хозяевам одного вида 
(Lojkić et al., 2016).

Способность к межвидовой трансмиссии ПБВ находит 
подтверждение как в случаях зоонозного заражения, так 
и в случаях инфицирования пикобирнавирусами челове­
ка животных, например молодых свиней (Carruyo et al., 
2008) или лошадей (Ganesh et al., 2011b). Геномы некото­
рых штаммов ПБВ свиней оказались идентичны геномам 
штаммов ПБВ человека геногруппы I (Ganesh et al., 2014). 
В 2011 г. были обнаружены генетически сходные ПБВ в 
респираторных трактах свиней и человека (Smits et al., 
2011, 2012).

Генетическая дивергенция родственных штаммов ПБВ 
была продемонстрирована в работе (Zhang B. et al., 2014). 
Так, три из четырех ПБВ свиней, выявленных в исследо­
вании, оказались генетически ближе к ПБВ человека, чем 
к ранее охарактеризованным ПБВ свиней.

Возможен и перенос штаммов ПБВ от одного хозяина 
к другому через загрязненные фекалиями неочищенные 
сточные воды (Symonds et al., 2009). В экологическом ис­
следовании Symonds et al. (2009) отмечается, что высокая 
частота обнаружения ПБВ в сточных и очищенных водах 
(100 и 33 % соответственно) может служить показателем 
(маркером) фекального загрязнения при мониторинге 
качества воды в природных водоемах. 

Гипотеза о фаговой природе ПБВ
Считают, что ПБВ – это вирусы животных, так как обычно 
их выявляют в образцах стула животных. Однако до сих 
пор не найдена модель животного или клеточная культура 
для их размножения. Недавно индийские ученые выдви­
нули и обосновали экспериментально предположение, 
что ПБВ могут быть РНК-вирусами прокариот (Krish­
namurthy, Wang, 2018). Гипотеза основана на том, что в 
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геноме ПБВ перед тремя открытыми рамками считыва­
ния выше кодонов инициации в сегменте 1 и перед ORF 
в сегменте  2, подобно вирусам прокариот с РНК-гено­
мом, присутствуют консервативные SD-участки, называ­
емые последовательностями Шайна–Дальгарно (Shine– 
Dalgarno sequence). Такие участки представляют собой 
гексамеры (AGGAGG), предшествующие кодонам, ини­
циирующим трансляцию последовательностей вирус­
ного генома. У вирусов бактерий эти гексамеры являют­
ся  сайтами связывания с бактериальными рибосомами 
и служат для усиления эффективности трансляции ви­
русных белков. Например, такие сайты присутствуют в 
геноме у некоторых бактериофагов семейства Cystoviri­
dae с сегментированным дцРНК-геномом (Boros et al.,  
2018).

Предположение, что ПБВ представляют собой новое се­
мейство РНК-бактериофагов, нашло подтверждение также 
в работе (Adriaenssens et al., 2018). Авторы продемон­
стрировали высокую частоту присутствия в геноме ПБВ 
гексамеров AGGAGG. Напротив, у вирусов эукариот из 
различных семейств, проанализированных в данном ис­
следовании, SD-сайты встречались с низкой частотой и в 
основном представляли собой тетрамеры (АGGА, GGAG, 
GAGG). Результаты, подтверждающие гипотезу о фаговой 
природе ПБВ, были получены и в исследовании (Boros 
et al., 2018), где тоже выявлено присутствие SD-участков 
в геноме куриных ПБВ перед тремя ORF выше кодонов 
инициации в сегменте 1 и одной ORF в сегменте 2.

Если предположить, что ПБВ являются вирусами про­
кариот, то можно объяснить их распространенность и 
наличие широкого спектра хозяев. Бактериофаги широко 
распространены в природе. Их обнаруживают в воде, поч­
ве, пищевых продуктах, различных выделениях людей и 
животных, т. е. там, где встречаются бактерии.

Выявление у разных видов животных штаммов ПБВ с 
генетически родственными последовательностями гено­
ма можно объяснить, предположив, что хозяевами ПБВ 
являются бактерии, встречающиеся в кишечнике у разных 
позвоночных и беспозвоночных. При этом авторы фаговой 
гипотезы (Krishnamurthy, Wang, 2018) считают, что ПБВ 
размножаются только в бактериях определенного вида, в 
геноме которых присутствует прокариотическая SD-по­
следовательность (сайт связывания с бактериальными 
рибосомами) в большинстве генов (более 10 %). К таким 
бактериям относятся Firmicutes, в геноме которых насчи­
тывается более 80 % генов с прокариотической SD- по­
следовательностью (Omotajo et al., 2015).

Авторы указывают, что даже вирусные семейства, 
включающие виды, чьи геномы обогащены SD-после­
довательностями, являются исключительно прокариоти­
ческими вирусными семействами. Приобретение инфи­
цированными животными иммунитета к ПБВ также не 
противоречит фаговой гипотезе, поскольку установлено, 
что иммунные ответы хозяина могут возникать и против 
бактериальных вирусов (Dabrowska et al., 2005; Górski 
et al., 2006). Вполне возможно, что ПБВ вызывают им­
мунный ответ на заражение не клеток человека, а бак­
териальных клеток, составляющих его микробиом, что 
опять-таки не исключает возможности того, что ПБВ – это 
прокариотические вирусы.

Наличие у капсидного белка ПБВ перфорационной 
активности, а значит, способности к транслокации через 
клеточную мембрану (Duquerroy et al., 2009) как доказа­
тельства того, что он может инфицировать клетки живот­
ных, тоже не противоречит фаговой гипотезе, поскольку 
известно, что и представители семейства бактериальных 
РНК-вирусов обладают способностью выхода из клетки 
(Reed et al., 2013). Процесс взаимодействия ПБВ человека 
и животных с клеткой хозяина напоминает взаимодей­
ствие вирулентного фага с бактерией, которое протекает 
в несколько стадий: проникновение в бактериальную 
клетку, автономная репродукция в ней и лизис бактерии. 
Следовательно, и перфорация липосом ПБВ не исключает 
их принадлежности к прокариотическим РНК-вирусам.

Суммируя аргументы в пользу фаговой гипотезы, мож­
но заключить, что, вероятно, ПБВ относятся к новому 
семейству РНК-вирусов, которые инфицируют опреде­
ленный тип бактерий, имеющих геном с высоким содер­
жанием SD-последовательностей (более 80 % генов). Эти 
бактерии населяют кишечный тракт животных и человека; 
ими могут быть бактерии Firmicutes, содержащие SD-по­
следовательности для большинства своих генов.

Перечисленные аргументы убедительно показывают, 
что ПБВ действительно могут заражать прокариот, а не 
эукариот. А если на самом деле ПБВ заражают бакте­
рий, то необходимо изменить подход к их изучению: на­
править усилия на поиск хозяина для их размножения 
среди прокариотических клеток, а не эукариотических. 
Разделение семейств вирусов прокариот и эукариот по 
частоте присутствия в геноме SD-последовательностей 
позволит проводить идентификацию новых семейств ви- 
русов прокариот.

Таким образом, окончательное доказательство фаго­
вой природы ПБВ требует подбора хозяина для его раз­
множения. По всей вероятности, до тех пор, пока не будет 
достигнуто успешное культивирование ПБВ в конкрет­
ных бактериальных культурах, фаговая природа ПБВ 
останется на уровне гипотезы. Идентификация истин­
ного бактериального или архейного хозяина ПБВ (если 
таковые имеются) видится весьма сложной задачей, если 
не забывать о том, что кишечный микробиом состоит из 
нескольких сотен в основном некультивируемых бактерий 
(Boros et al., 2018). 

Стратегии ОТ-ПЦР-амплификации, используемые 
для секвенирования и генотипирования ПБВ
До применения методов амплификации нуклеиновых 
кислот (ОТ-ПЦР) частота обнаружения ПБВ оставалась 
крайне низкой, поскольку метод электрофореза геномной 
РНК в полиакриламидном геле обладает низкой чувстви­
тельностью (Masachessi et al., 2007). Кроме того, ПБВ яв­
ляются очень лабильными агентами. Исходно положи­
тельные образцы, обнаруженные методом ЭФ в ПААГ, 
становятся отрицательными после нескольких процедур 
замораживания–размораживания (Gallimore et al., 1995a).

О низкой частоте выявления ПБВ методом ЭФ в ПААГ  
свидетельствует работа аргентинских вирусологов (Gior­
dano et al., 2008). За 25-летний период (с января 1977 г. по 
декабрь 2002 г.) эти авторы собрали 2224 образца стула 
у детей с диареей. В ходе исследования образцов мето­
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дом ЭФ в ПААГ было выявлено всего два положительных 
результата (0.09 %). Аналогичные результаты получены в 
наших исследованиях при детекции ротавирусов методом 
ЭФ в ПААГ в образцах фекалий детей в возрасте до 14 лет 
с острой кишечной инфекцией, поступавших в инфекци­
онные стационары Нижнего Новгорода и Нижегородской 
области. За 1994–2001 гг. ПБВ были обнаружены только 
в трех из 4535 исследованных образцов (Новикова и др., 
2003). В дальнейшем, с июля 2006 г. по январь 2010 г., 
ПБВ были выявлены в 0.08 % из 3645 образцов фекалий 
от детей с гастроэнтеритом (Епифанова и др., 2010).

Использование метода ЭФ в ПААГ ограничивало часто­
ту выявления ПБВ, поскольку при низких титрах вируса 
в большинстве клинических образцов экскреция вируса 
не обнаруживалась (Gallimore et al., 1995a; Giordano et al., 
1998). О низкой частоте выявления ПБВ с помощью ЭФ в 
ПААГ сообщалось в работах (Ludert, Liprandi, 1993; Pe­
reira et al., 1993; Cascio et al., 1996) при исследовании 
спорадических случаев гастроэнтерита у детей в Вене­
суэле (0.5 %), Бразилии (0.5 %) и Италии (0.43 %) соот­
ветственно. Однако при вспышках гастроэнтерита, когда 
уровень экскреции вируса был высоким, вирус выявлялся 
методом ЭФ в ПААГ с существенно большей частотой. 
Например, Pereira et al. (1988a), описывая обнаружение 
ПБВ у человека, сообщали о частоте до 20 % при вспыш­
ках гастроэнтерита в Бразилии.

Внедрение технологий ОТ-ПЦР-амплификации и сек­
венирования способствовало повышению частоты обна­
ружения ПБВ в различных объектах живой природы. Так, 
при исследовании образцов стула новорожденных поросят 
с помощью ОT-ПЦР было получено 60 % положительных 
на ПБВ проб (87 из 144) против 27  %, обнаруженных 
методом электрофореза в ПААГ (Carruyo et al., 2008). 
Информация, предоставленная в работе (Martínez et al., 
2010), о распространенности свиного ПБВ в Аргентине 
также демонстрирует существенно бóльшие возможности 
метода ОT-ПЦР по сравнению с ЭФ в ПААГ: методом ЭФ 
в ПААГ пикобирнавирусы были выделены только при 
высоком уровне экскреции ПБВ, обусловленном возрас­
том, первичной инфекцией и физиологическим статусом 
хозяина, тогда как с помощью ОТ-ПЦР они обнаружива­
лись в течение всего периода исследования и при низких 
уровнях экскреции.

Применение этих методов позволило установить, что 
ПБВ в природе распространены шире, чем считалось 
ранее (Boros et al., 2018). В частности, методом ОТ-ПЦР 
группа исследователей из Нидерландов обнаружила нук­
леотидные последовательности ПБВ геногруппы I в 17 об­
разцах (20 %) из 83 от пациентов с диареей (van Leeuwen 
et al., 2010). Тем же методом ПБВ были выявлены в 18 
из 77  (23.4  %) проанализированных образцов бычьего 
стула из разных регионов Бразилии (Navarro et al., 2018). 
Высокий уровень обнаружения ПБВ c помощью метода 
ОТ-ПЦР был продемонстрирован при обследовании стада 
овец в Бразилии (Kunz et al., 2018), где 62 % проанали­
зированных образцов кала были ПБВ-положительными.

Для выявления ПБВ в большинстве исследований ис­
пользуют две стратегии специфической амплификации: 
стратегию «одного праймера» и стратегию двух фланки­
рующих праймеров. Первая стратегия основана на лиги­

ровании вирусной РНК, выступающей в роли матрицы, 
с адаптером в виде олигонуклеотида с последующим 
синтезом на этой матрице кДНК с помощью праймера, 
комплементарного адаптеру. Данный метод, разработан­
ный Lambden et al. (1992) для проведения амплифика­
ции у вирусов с сегментированными дцРНК геномами, 
в дальнейшем был применен для амплификации генома 
ПБВ (Wakuda et al., 2005; Ghosh et al., 2009; Wang et al., 
2012; Boros et al., 2018). В частности, Wakuda et al. (2005) 
стратегию «одного праймера» с некоторыми модифика­
циями применили для получения кДНК полноразмерных 
сегментов 1 и 2 РНК ПБВ человека (штамм Hy005102).

К стратегии ПЦР-амплификации с использованием 
одного праймера прибегают, как правило, для характе­
ристики полноразмерных сегментов генома ПБВ. Для ге- 
нотипирования ПБВ по коротким специфическим фраг­
ментам генома, позволяющим дать характеристику штам­
ма с определением его геногруппы, применяют вторую 
стратегию специфической амплификации, предусматри­
вающую использование пары праймеров, фланкирующих 
выбранный фрагмент вирусного генома. Эти праймеры 
сконструированы на основе геномного сегмента двух 
штаммов ПБВ – 4-GA-9 и 1-CHN-97, выделенных в США 
и Китае соответственно (Rosen et al., 2000).

Применительно к ПБВ человека мишенью для прай­
меров являются специфические консервативные участ­
ки (мотивы) в геномном сегменте 2 ПБВ, кодирующем 
РНК- зависимую РНК-полимеразу. Для обнаружения ге­
номной группы I применяют прямой и обратный прайме­
ры PicoB25 и PicoB43, которые фланкируют фрагмент гена 
RdRp размером 201 п. о. (в позиции 665–679 и 850–865 
сегмента 2). Для обнаружения геномной группы II исполь­
зуют пару праймеров PicoB23 и PicoB24, фланкирующих 
фрагмент RdRp размером 369 п. о. (в позиции 685–699 и 
1039–1053).

Эти праймеры могут быть использованы не только для 
генотипирования ПБВ человека (Rosen et al., 2000), но и 
для генетической характеристики ПБВ некоторых жи­
вотных, в частности свиней (Bányai et al., 2008). Однако 
они не способны распознавать весь спектр штаммов ПБВ, 
циркулирующих среди людей, свиней и других хозяев, 
по причине узкой специфичности (Bányai et al., 2008; 
Carruyo et al., 2008; Ganesh et al., 2010, 2011a; Martínez et 
al., 2010). В связи с этим для расширения специфичности 
при выявлении последовательностей сегментов генома 
ПБВ в дальнейшем появились праймеры, фланкирующие 
другие вырожденные участки гена RdRp (Carruyo et al., 
2008; van Leeuwen еt al., 2010; Verma et al., 2015; Wilburn 
et al., 2016; Woo et al., 2019), а также праймеры с более 
широким диапазоном обнаружения представителей рода 
Picobirnavirus (Malik et al., 2017; Ghosh et al., 2018; Kley­
mann et al., 2020).

В частности, анализ ОТ-ПЦР, способный обнаруживать 
вирусы рода Picobirnavirus у широкого круга хозяев, 
включая животных и человека, был разработан Malik et 
al. (2017). Универсальные для этого рода праймеры под­
бирали по результатам выравнивания нуклеотидных по­
следовательностей консервативных областей гена RdRp. 
Наилучшие результаты с точки зрения специфичности 
и чувствительности в ОТ-ПЦР дала пара вырожденных 



Пикобирнавирусы: распространенность,  
генетическое разнообразие, методы детекции

А.Ю. Кашников, Н.В. Епифанова 
Н.А. Новикова

2020
24 • 6

669ГЕНЕТИКА МИКРООРГАНИЗМОВ / MICROBIAL GENETICS

праймеров PBV-7F (позиция 754–771 сегмента 2) и PBV-
7R (позиция 1011–1028). Эти праймеры фланкировали 
ампликон размером 275 п. о. Разработанный метод поз­
волил эффективно амплифицировать данный участок гена 
RdRp у всех протестированных ПБВ, инфицирующих 
разные виды хозяев, и не давал ложноположительных ре­
зультатов при тестировании на других вирусах.

Применение праймеров с широкой специфичностью, 
кроме расширения диапазона выявления представителей 
рода ПБВ, позволяет амплифицировать последователь­
ности большей протяженности. В частности, Ghosh et 
al. (2018) с помощью широкоспецифического концевого 
праймера амплифицировали область гена RdRp, пере­
крывающую сразу несколько консервативных участков, и 
в результате смогли охарактеризовать полный геномный 
сегмент 2 ПБВ крысы, предоставив важную информацию 
о генетическом разнообразии и эволюции ПБВ у крыс.

Недавно Kleymann et al. (2020) для выявления ПБВ 
от разных видов мангуста разработали пару праймеров 
с широкой специфичностью, PBV  1.2FP и PBV  1.2RP, 
амплифицирующих значительную часть (1229  п. о. из 
~1700 п. о.) гена RdRp. Эта пара праймеров способна об­
наружить ПБВ, выделенные от разных хозяев и имеющие 
различия по первичной структуре (Kleymann et al., 2020). 
Для выявления среди положительных образцов ПБВ ман­
густа геновариантов, относящихся к геногруппе I, авторы 
применили комбинацию известного обратного праймера 
PicoB43 (Rosen et al., 2000) и прямого праймера PBV-7F, 
позволившую амплифицировать участок сегмента 2 раз­
мером 390 п. о.

В последние годы в диагностике вирусных инфекций 
стал широко применяться метагеномный анализ (Adriaens­
sens et al., 2018; Boros et al., 2018; Duraisamy et al., 2018; 
Yinda et al., 2019; Wille et al., 2019). Метод метагеномного 
анализа основан на технологии секвенирования нового 
поколения, позволяющей выявить генетический материал 
всех микроорганизмов, находящихся в отдельной пробе 
или образце среды – метагеноме. В отличие от ПЦР-тех­
нологий, требующих эталонных последовательностей, с 
помощью которых можно обнаруживать только известные 
вирусы, метагеномный анализ позволяет выявлять вирусы 
с новым генотипом (Adriaenssens et al., 2018). Причем но­
вые генотипы могут выявляться чаще, чем уже известные 
(Duraisamy et al., 2018; Wille et al., 2019).

Метагеномный анализ характеризует как вирусное 
многообразие, так и частоту встречаемости отдельных 
вирусов в метагеноме. Например, по данным (Adriaenssens 
et al., 2018), метагеном из сточных вод содержал пред­
ставителей родов Astroviridae, Caliciviridae, Picobirna­
viridae, Picornaviridae, и только пикобирнавирусы были 
обнаружены во всех без исключения образцах сточных 
вод. В публикации (Boros et al., 2018) сообщается, что с 
помощью метода метагеномного анализа из общего числа 
прочитанных последовательностей (13 016), присутству­
ющих в метагеноме, который представляет собой фекаль­
ный образец курицы, в 516 считываниях были выявлены 
пикобирнавирусы. В исследовании (Yinda et al., 2019) с 
применением метагеномного анализа образцов фекалий 
жителей Камеруна с наличием и отсутствием признаков 
гастроэнтерита (после контакта с летучими мышами) 

было обнаружено, что 28 из 63 пулов содержали чтения, 
аннотированные как Picobirnaviridae, с большинством 
положительных пулов от людей в возрастных группах 
старше 20  лет. Эти факты свидетельствуют о высоком 
уровне встречаемости ПБВ в живой природе. 

Заключение
Резюмируя представленную в обзоре информацию, ко­
торая получена из публикаций о ПБВ за рассматривае­
мый период их изучения, можно сделать следующие за­
ключения.
•  Для ПБВ характерен широкий спектр хозяев и убикви­

тарность распространения. 
•  Роль ПБВ как причины гастроэнтерита еще до конца не 

ясна из-за отсутствия клеточной культуры или модели 
животных для их культивирования. Это в значительной 
степени препятствует выделению вируса и клинико-
патологическим исследованиям. 

•  Частота выявления ПБВ неодинакова в разных иссле­
дованиях, но установлено, что она связана с физиоло­
гическим состоянием и условиями окружающей среды.

•  Существует гипотетическое объяснение распростране­
ния ПБВ  инфекции, основанное на представлении о 
ПБВ как условно-патогенных вирусах, согласно кото­
рому взрослые инфицированные хозяева с нормальным 
иммунитетом могут быть носителями ПБВ и служить 
в качестве резервуаров вирусов, без проявления сим­
птомов диареи. 

•  Обнаружение у разных животных штаммов ПБВ с гене­
тически родственными последовательностями генома 
указывает на возможный зоонозный характер инфекции 
для человека и способность ПБВ к эффективной транс­
миссионной передаче.

•  Являясь самыми распространенными в сточных водах, 
ПБВ лучше других вирусов коррелируют с присут­
ствием в природных водоемах опасных для человека 
патогенных вирусов и, следовательно, могут служить 
потенциальным маркером для мониторинга качества 
воды в этих водоемах.

•  ПБВ существенно различаются генетически. На сегод­
няшний день идентифицировано пять геногрупп ПБВ 
(GI–GV).

•  Выдвинуто предположение, что ПБВ могут инфициро­
вать прокариот, являясь не вирусами млекопитающих, а 
новым семейством РНК-бактериофагов. В пользу сво­
его предположения его авторы приводят убедительные 
аргументы, показывающие, что ПБВ действительно 
могут заражать прокариот, а не эукариот, в частности 
бактерий Firmicutes. Однако до тех пор, пока не будет 
подобран хозяин для размножения ПБВ, такое предпо­
ложение остается гипотетическим.
Представленная информация позволяет характеризо­

вать ПБВ как вирусы генетически вариабельные, с ши­
роким спектром хозяев, быстро эволюционирующие и 
легко распространяющиеся. Для более полного изучения 
их биологии, этиологической роли в возникновении за­
болеваний и патогенного потенциала необходимы экспе­
рименты на гнотобиотических животных. Молекулярная 
характеристика новых штаммов ПБВ от разных хозяев 
даст ценную информацию о происхождении, передаче, 
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распространении и генетическом разнообразии этих бы­
стро эволюционирующих вирусов с дцРНК для изучения 
их зоонозного и антропонозного потенциала, а также для 
возможного использования в качестве перспективного 
маркера мониторинга чистоты окружающей среды. 
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