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В Западной Сибири детектирована естественная гибель

колорадского жука (до 60%) в стадии предкуколки со

специфическими симптомами (рис. выше B,C).   

С помощью методов высокопроизводительного секвенирования были

идентифицированы два ранее неизвестных РНК-содержащих вируса. 

Геномы этих вирусов, получивших названия Leptinotarsa iflavirus 1

(сем. Iflaviridae) (рис. ниже, A) и Leptinotarsa solinvi-like virus 1 (сем. 
Solinviviridae) (рис. ниже, B), кодируют один ген полипротеина. Анализ вирусной нагрузки с

помощью кПЦР показал

более высокий уровень

фрагмента РНК-зависимой

РНК-полимеразы Leptino-

tarsa iflavirus 1 в образцах

погибших предкуколок по

сравнению со здоровыми, 

что указывает на активную

репликацию вируса и

возможную связь инфекции

с наблюдаемой смертно-

стью личинок

Открытие новых вирусов колорадского жука способствует углублению знаний об экологии вида и

открывает новые возможности разработки методов биологического контроля вредителя.
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Филогенетический анализ аминокислотных последовательностей РНК-зависимых РНК-полимераз

показал наибольшую близость детектированного ифлавируса к ифлавирусу пчел, а солинви-

подобного вируса - к солинви-подобному вирусу Hangzhou из хризомелиды Altica cyanea (ниже

представлены фрагменты филлограмм).
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