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Santrauka. Šio darbo tikslas – nustatyti nukleoproteino geno sekas ir charakterizuoti pasiutligės viruso (RV) 

izoliatus, kad būtų galima sužinoti, kokiai viruso grupei (biotipui) priklauso RV, cirkuliojantys Lietuvos rudųjų lapių ir 
usūrinių šunų populiacijose. Analizuoti 22 lapių (8) ir usūrinių šunų (14) RV izoliatai. Nukleoproteino geno regionas 
buvo amplifikuotas iš RV teigiamų smegenų suspensijos mėginių, o gautos 400 b nukleotidų sekos palygintos su 
atrinktomis kitomis pasiutligės viruso sekomis iš Latvijos, Estijos, Rusijos, Lenkijos, Vakarų Europos šalių, esančių 
„GenBank“ duomenų bazėje. Visi Lietuvos pasiutligės viruso izoliatai tarpusavyje buvo filogenetiškai labai artimi ir 
parodė nukleotidų sekų identiškumą nukleoproteino regione 97,7–100 proc. Filogenetinė nukloeproteino geno analizė 
taip pat parodė, kad visos Lietuvos padermės priklausė pirmojo pasiutligės viruso genotipo Šiaurės Rytų Europos (NEE) 
grupei, kuriai priklauso genetiškai labai artimi pasiutligės viruso izoliatai iš Latvijos, Estijos, Lenkijos, Suomijos ir 
Šiaurės Rytų Rusijos. 
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