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Рис. 3. Структура геномов трех черноморских альговирусов. 1 –  
� � � � � � � � �

 virus (штамм

TvV-S20), 2 – 
� � � � � � � � �

 virus (штамм TvV-SI1), 3 – � � 	 
 � 
 � 
 
 virus (штамм DvV-SI2� .

Кластеры прямоугольников d1, e1...e3, d3 – группы ОРС, кодирующих гипотетические или 

идентифицированные вирусные белки. Чередование светлых и темных прямоугольников – соседние 

ОРС одной относительной рамки, которые сливаются на рисунке из-за малого расстояния между 

ними. Идентичные ОРС в геномах альговирусов TvV-S20 и TvV-SI1: 6, 7, 8, 9 (d1) и 40…43 (d2); 

14…21 (e1) и 48…55 (e2); 22 (e1a) и 1 (e2a); 5…1 (h1) и 39…35 (h2); 13…10 (g1) и 47…44 (g2); 

55…23 (f1) и 34…2 (f2); “↓” – ОРС 04 вируса TvV-S20 и ОРС 38 вируса TvV-SI1, которые кодируют 

381 и 180 аминокислот, соответственно;  d3, e3, d2, e2, d1, e1  – мелкие кластеры коротких ОРС, 

локализованных на цепях ДНК, противоположных тем, которые кодируют большинство вирусных 

белков.  21, 35, 40 – номера ОРС, кодирующих идентифицированные белки альговируса DvV-SI

Таким образом, проведенный нами предварительный анализ геномов трех штаммов чер-

номорских альговирусов свидетельствует как о сходстве  их с наиболее изученными вирусами 

микроводорослей семейства Phycodnaviridae, так и об уникальности и индивидуальных осо-

бенностях их свойств.

Дальнейший сравнительный анализ сиквенированных геномов вирусов микроводорослей 

представляет особый интерес для понимания обеспечения status quo на Планете. � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � �  � ! � � � " � # $ � � � � � � %
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Проведено комп’ютерний аналіз геномних сиквенсів трьох нових чорноморських альговірусів: 

Tetraselmis viridis virus (штами TvV-S20, TvV-SI1) та Dunaliella viridis virus (штам DvV-SI2). Виявлено як 

значну схожість, так і суттєві відмінності між дослідженими штамами і найбільш вивченими морськи-

ми альговірусами родини Phycodnaviridae. Отримані результати дають підставу вважати, що досліджені 

штами є новими вірусами з наступними властивостями: лише вони були виділені з морських еукаріо-

тичних мікроводоростей T. viridis и D. viridis; ділянки їх геномів, що кодують білки (CDSs), локалізовані 

переважно на одному з двох ланцюгів ДНК і утворюють кілька кластерів з короткими міжгенними про-

міжками; структура геномів різних вірусів, а також різних штамів одного вірусу значно варіює; геномні 

ДНК вірусів мають високий GC-вміст (55,5 – 67,4 %); їх гени не містять відомих оптимальних контекстів 

стартових кодонів трансляції, а також контекстів прочитування термінальних кодонів;  переважна біль-

шість вірусних генів і білків не мають аналогічних нуклеотидних чи амінокислотних послідовностей в 

генетичних банках.
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