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Santrauka. Sio darbo tikslas — nustatyti nukleoproteino geno sekas ir charakterizuoti pasiutligés viruso (RV) izolia-
tus, kad buity galima suzinoti, kokiai viruso grupei (biotipui) priklauso RV, cirkuliojantys Lietuvos rudyjy lapiy ir usiiri-
niy Suny populiacijose. Analizuoti 22 lapiy (8) ir usiiriniy Suny (14) RV izoliatai. Nukleoproteino geno regionas buvo
amplifikuotas i§ RV teigiamy smegeny suspensijos méginiy, o gautos 400 b nukleotidy sekos palygintos su atrinktomis
kitomis pasiutligés viruso sekomis i§ Latvijos, Estijos, Rusijos, Lenkijos, Vakary Europos $aliy, esanciy ,,GenBank*
duomeny bazéje. Visi Lietuvos pasiutligés viruso izoliatai tarpusavyje buvo filogenetiskai labai artimi ir parodé nukleo-
tidu seky identiSkuma nukleoproteino regione 97,7-100 proc. Filogenetiné nukloeproteino geno analizé taip pat parodeé,
kad visos Lietuvos padermés priklausé pirmojo pasiutligés viruso genotipo Siaurés Ryty Europos (NEE) grupei, kuriai
priklauso genetiskai labai artimi pasiutligés viruso izoliatai i§ Latvijos, Estijos, Lenkijos, Suomijos ir Siaurés Ryty Ru-
sijos.
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Summary. The aim of present work was to determine nucleoprotein region sequences and characterize the rabies vi-
rus (RV) isolates in order to know which virus group (biotype) is circulating in Lithuanian population of red foxes and
raccoon dogs. A panel of 22 rabies isolates from red foxes (8) and raccoon dogs (14) were collected and studied, origi-
nated mainly from the central, eastern and northern regions of Lithuania. The nucleoprotein gene of rabies viruses were
amplified from the brains samples and the 400 b nucleotide sequences were compared with those of others selected ra-
bies virus sequences from Latvia, Estonia, Russia, Poland and other West European countries available in the GenBank.
All rabies isolates from Lithuania demonstrated a high degree of genetic similarity in nucleoprotein region with nucleo-
tide identity from 97.7% to 100%. Phylogenetic analysis of nucleoprotein gene suggested that all Lithuanian strains
were from the North East Europe (NEE) group of the first rabies virus genotype and were closely associated with the
rabies isolates from Poland, Latvia, Estonia, Finland, and North-Eastern part of Russia.

Keywords: rabies, phylogenetic analyses, Lithuania.

Ivadas. Pasiutligés virusy (RV) epizootologing, labo-  nanciy tyrimy nepakanka. Pasiutligés epizootinés situaci-
ratoring ir filogenetiné analizé rodo, kad Vakary Europoje  jos kokybiniai evoliuciniai-adaptaciniai procesai stebimi
pagrindinis pasiutligés vektorius lieka rudosios lapés ir Lietuvos teritorijoje, kur per 2005 metus buvo nustatyti
(Vulpes vulpes), tatiau Ryty ir Siaurés Europoje pasiutli- 599 usiiriniu $uny ir 533 lapiy pasiutligés atvejai. 2006 m.
gés virusy perdavimo veiksniai keiCiasi — Siuose regio-  pasiutligés dinamika usiiriniy Suny populiacijoje buvo dar
nuose usiriniai Sunys (Nyctereutes procyonides) ir arkti-  aktyvesné: nustatyti 987 susirgimai — 300 daugiau nei
nés lapés (Alopex vulpes) ima vyrauti infekcijos grandiné-  lapiy pasiutligés (Matouch, 2008). Tokia epizootinio pro-
je (Wandeler, 2008). Manoma, kad usiiriniai Sunys Ryty ceso augimo tendencija ypac kelia nerima mokslininkams
Europoje gali sudaryti atskira, nepriklausomag RV infekci-  ir inicijuoja RV adaptaciniy savybiy filogenetinius tyri-
ni cikla (Potzsch et al., 2006), bet Siuos teiginius patvirti-  mus.
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Biocheminiu pozitiriu visas RV genomas sudarytas i$
11931 nukleotidy (nt): nukleoproteinas N (1350 nt), fos-
foproteinas P (891 nt), matricos proteinas M (606 nt),
glikoproteinas G (1572 nt), RNR priklausoma RNR-
polimerazé L (6384 nt) bei Psi regionas, arba G-L tarpge-
ninis regionas (400 nt), gali buti sekvenuojamas, o duo-
menys itraukti i filogeneting analiz¢ (Wu et al., 2007).
Vertingiausi epizootologiniu poziliriu duomenys gaunami
tiriant nukleoproteino N ir glikoproteino G geny regionus.
RV nukleoproteino genetiné analizé, panaudojant atvirks-
tinés transkripcijos polimerazés grandining reakcija (AT-
PGR) (Sacremento et al., 1991), leido jvertinti pasiutligés
sukéléjo geografinius ir riSinius ypatumus — identifikuoti
11 RV genotipy skirtinguose pasaulio geografiniuose
arealuose (Kissi et al., 1995) ir atlikti visos Lyssavirus
Seimos pasiutligés virusy genetini tipizavima (Vazques-
Moron et al., 2000).

RV filogenetiné analizé ir virusy kintamumo tyrimai
Europoje (McElhinney et al., 2006) atlickami nuolatos,
nustatyta daug RV filogenetiniy tipy ir geografiniy gru-
piu, bet Lietuvoje tokie tyrimai iki Siol atlikti nebuvo. Tik
vienas lietuviskas pasiutlige sergancio Suns virusy izolia-
tas (1992) buvo naudojamas pasiutligés virusy genetinei
analizei (Bourhy et al., 1999), taciau net ir jo sekvenavi-

mo duomenys nebuvo itraukti konstruojant filogenetinius
medzius. Dél §iy priezas¢iy filogenetiniu pozitiriu buvo
biitina i$siaiskinti, koks RV yra paplites Lietuvos lapiy ir
usliriniy Suny populiacijose. Daugelis mokslininky filo-
genetiniy tyrimy reik§me izvelgia ir Baltarusijoje, Ukrai-
noje, Rusijos Kaliningrado srityje, kur RV praktiskai ne-
tyrinétas. Akcentuojama ir regioniniy RV izoliaty geneti-
nés analizés svarba, ruoSiant bendras laukiniy gyviiny
pasiutligés oralinés vakcinacijos programas (McElhinney
et al., 2008).

Darbo tikslas — atlikti lapiy ir ustiriniy Suny pasiutli-
gés virusy filogeneting analize nukleoproteino geno re-
gione ir nustatyti, kokio geografinio tipo pasiutligés viru-
sai cirkuliuoja Lietuvos lapiy ir ustiriniy Suny populiacijo-
se.

MedZiagos ir metodai. Tyrimui atrinkti 22 pasiutligés
méginiai. Nacionalingje veterinarijos laboratorijoje jie
buvo patvirtinti kaip teigiami pasiutligés viruso atzvilgiu
pagal standartizuotus Tarptautinio epizootijy biuro meto-
dus — imunofluorescencinj (FAT) ir laboratoriniy peliy
uzkrétimo (MIT) (OIE, 2000; WHO, 2004; OIE, 2004).
Meéginiai rinkti 2005-2006 metais i§ skirtingy Lietuvos
regiony (1 pav.), prie§ pradedant Lietuvoje laukiniy gy-
viiny oraling pasiutligés vakcinacija.
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Virusinés RNR ekstrakcija i§ infekuoty smegeny su-
spensijos atlikta TRIzol metodu (Invitrogen, Life Techno-
logies, MD, USA) pagal gamintojo rekomendacijas. AT-
PGR atlikta pagal standartini protokola (Amengual et al.,
1997), panaudojant nukleotidy pradmenis NI12 (5°-
GTAACACCTCTACAATGG-3’, 57-74 nt) ir N8 (5°-
AGTTTCTTCAGCCATCTC-3’, 1585-1568 nt). PGR
buvo naudojamas 50 pl reakcijos miSinys: 5 pl iSskirtos
RNR, 5 wl 10x PGR buferio (Fermentas), 5 pl MgCl, (25
mM, Fermentas), 2 ul dNTPs (10 mM, Fermentas), 5
pmol kiekvieno pradmens N12 ir N8, 0,5 ul (2.5 U) Taq
DNA polimerazés (Fermentas), 0,25 pl (10 U) RNasin
(Promega, Madison, WI, USA), 0,5 ul (100 U) MMLV
atvirkstinés transkriptazés (Life Technologies). Reakcijos
ciklai: 42°C temperatiiroje 30 min atvirkstiné transkripci-
ja, 95°C temperatiiroje 5 min pradiné denatiiracija, po to —
35 amplifikavimo ciklai: 94°C temperatiiroje 40 s, 56°C
temperatiiroje 40 s ir 72°C temperatiiroje 1 min. Lizdiné
PGR atlikta panaudojant nukleotiduy pradmenis N53 (5°-
GGATGCCGACAAGATTGTAT-3’, 73-92 nt pagal PV
sekas) ir N55 (5’- CTAAAGACGCATGTTCAGAG-3’,
491-472 nt pagal PV sekas). Panaudota 2 ul PGR I pro-
dukto ir 48 pul reakcijos miSinys: 5 pul 10x PGR buferis
(Fermentas), 5 ul MgCl, (25 mM, Fermentas), 2 ul
dNTPs (10 mM, Fermentas), 20 pmol kiekvieno lizdinio
pradmens N53 ir NS5, 0,5 pl (2.5 U) Taq DNA
polimerazé (Fermentas). Reakcijos 35 ciklai: 94°C tempe-
ratiiroje 30 s, 60°C temperatiiroje 30 s ir 72°C temperati-
roje 40 s. Galutinis pradmeny i$plétimas — 72°C tempera-
ttiroje 10 min. Jis baigia reakcijos amplifikacijos procesa,
ir gaunamas 400 baziy pory (bp) produktas. Reakcijos
DNR iSvaloma po standartinés elektroforezés 1,5 proc.
agarozes gelyje, panaudojant ,,Nucleospin Extract II kit
(Macherey-Nagel GmbH, Germany) pagal gamintojo pa-
teikta protokola. ISvalytas reakcijos produktas sekvenuo-
tas panaudojant ,,BigDye™ Terminator Cycle Sequencing
kit (v2.0, Applied Biosystems, Foster City, CA, USA) ir
ABI310 genetini analizatoriy (Applied Biosystems). RV
nukleoproteino abiejy grandziy sekvenavimui panaudoti
analogiski lizdinei PGR nukleotidy pradmenys. Nukeoti-
duy seky chromatogramos analizuotos ir sujungtos
SeqMan programa, o filogenetiné analizé atlikta ,,Clustal
W* programa i§ MegAlign Lasergene programinio paketo
(Lasergen, DNASTAR, Inc., Madison, USA). Filogeneti-
nei analizei taip pat panaudotas maksimalaus identiSkumo
seky atrankos algoritmas i$ ,,CLC Free Workbench 3.2.3“
programinio paketo (CLC bios A/S, Danija).

Tyrimy rezultatai. AT-PGR 400 bp produkty sekve-
navimas sé¢kmingai pavyko visuose 22 FAT ir MIT meto-
dais atrinktuose RV méginiuose i§ skirtingy Lietuvos ra-
jonu. Filogenetinei analizei buvo panaudotos vieSojoje
duomeny bazéje pateiktos RV didziausius skirtumus turé-
jusios nukleotidy sekos, reprezentuojanéios Europoje pa-
plitusias pagrindines RV pogrupiy sekas (lentelé). ,,Clus-
tal W algoritmo apskaiciuotas nukleotidy seky procenti-
nis identisSkumas parodé¢, kad visi 2005-2006 metais Lie-
tuvoje surinkti 22 RV méginiai buvo genetiskai labai ar-
timi (97,7-100 proc.). Lyginant atskirus skirtingy Lietu-
vos regiony RV izoliatus, pavyzdziui, LT24 (Vilniaus r.,
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2006), LT48 (Svencioniy r., 2006) ir LT45 (Marijampolés
r., 2006) pastebéta, kad filogenetiskai jie buvo labai artimi
esty 9339EST (1991) ir latviy 9904LV (2003) usiiriniy
Suny RV (nukleotidy seky identiskumas 98,8-99,5 proc.).
Tuo tarpu usiiriniy $uny (2 pav.) RV izoliatai i§ Sal&inin-
ku (LT51, 2005) ir Moléty (LT52, 2005) filogenetiskai
artimesni  rusiSkiems RV izoliatams RV309RUS,
RV245RUS (2004), kuriy nukleotidy seky identiSkumas
buvo 99,8 proc. Rudyjy lapiy populiacijoje paplitusiy RV
filogenetiné analizé (3 pav.) parodé, kad wvisi lapiy RV
izoliatai nukleoproteino geno srityje taip pat yra filogene-
tiSkai labai artimi, kaip ir ustiriniy Suny. Skirtingy izoliaty
nukleotidy seky identiskumas tarp lapiy sieké 99,5-100,0
proc. Sekos buvo 99,5-100 proc. tapacios lenkiskoms,
estiskoms, latvisSkoms bei rusiSkoms RV paderméms, ku-
rios filogenetiniame medyje suformavo aiSkiai atskirta
pogrupi nuo kity RV padermiy, paplitusiy Europoje.

Ustriniy Suny ir rudyjy lapiy nukleoproteino geno se-
ku analizé rodo, kad lietuviski RV izoliatai kartu su kai-
myniniy Saliy pasiutligés viruso padermémis filogeneti-
niuose medziuose formuoja aiskiai apibréztas filogeneti-
nes Sakas (2, 3 pav.), turincias didesni nei 90 plétros dydi
(bootstrap value), kuris laikomas statistiSkai reikSmingas,
jeigu yra ne mazesnis uz 70.

Usiiriniy Suny ir rudyjy lapiy filogenetiniai medziai
rodo, kad lietuviskos RV padermés patenka i L. M. McEl-
hinney ir kity tyréju (2006) apibrézta Siaurés Ryty Euro-
pos pogrupi — NEE, kuris statistiS§kai aiskiai skiriasi nuo
Vidurio ir Vakary Europos pogrupio, apimanc¢io daugeli
lapiy RV nukleotidy seky (3 pav.), taip pat D pogrupio,
buidingo vakariniam Rusijos regionui.

Aptarimas ir iSvades. Duomeny apie Lietuvoje papli-
tusius RV padermes iki $iy tyrimy paskelbta nebuvo, to-
dél filogenetiniy tyrimy rezultatai Siuo atveju yra idomdis
ne tik moksliniu, bet ir praktiniu poZiuriu, mat §iuo metu
Lietuvoje igyvendinama Europos Sajungos finansuojama
laukiniy gyviiny pasiutligés prevencijos programa. Misy
atlikti rudyjy lapiy ir ustiriniy Suny populiacijos RV tyri-
mai atskleidé glaudy genetinj rysi tarp skirtingy RV izo-
liaty, nenustatant rasinio arba regioninio specifiSkumo.
Rudyju lapiy ir ustiriniy Suny RV izoliatai tarpusavyje
filogenetiskai buvo labai artimi (nukleotidy seky identis-
kumas 97,7-100 proc.). Tas salygoja pirming iSvada apie
tiesiogini viruso plitima tarp minéty riisiy ir bendra sukeé-
l¢jo cirkuliacija Siose populiacijose. Nedideli nukleotidy
seky skirtumai (iki 1,5 proc.) leidzia manyti, kad RV néra
labai vienalytis lapiy ir usiiriniy Suny populiacijose, o
skirtumai atsiranda dél nukleoproteino regiono taskiniy
mutacijy, susijusiy su RV adaptacija skirtingy rasiy gy-
vinuose.

Miisy tyrimai taip pat parodé, kad tam tikras nukleoti-
duy seku heterogeniSkumas pastebimas ir usiiriniy Suny
populiacijos viduje (2 pav.). Filogenetiné analizé¢ rodo,
kad Lietuvoje usiiriniy Suny RV galima salyginai suskirs-
tyti { dvi grupes, i§ kuriy viena daugiau panasi i Latvijos ir
Estijos RV padermes, o kita filogenetiné grupé — labiau i
Rusijos vakariniuose rajonuose paplitusi RV. Reikia pa-
zyméti, kad Sie skirtumai statistiSkai nepatikimi, filogene-
tiniuose medziuose apskaiCiuotas plétros dydis buvo ma-
zesnis uz 70, todél galima kalbéti tik apie tam tikras ust-
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riniy Suny RV nukleotidy seky skirtumo tendencijas. Skir-
tumams patvirtinti arba paneigti reikalingi platesnio masto
tyrimai.

Nukleoproteino geno filogenetiné analizé labai aiskiai
parodé, kad visi Lietuvos RV priklauso pirmam genotipui
ir priskiriami Siaurés Ryty Europos geografinei grupei
(NEE). NEE grupé regioniniu principu apima Vakary
Rusijos, Suomijos, Estijos, Latvijos, Lenkijos ir Slovaki-
jos teritorijas (McElhinney et al., 2006). Lenkijoje identi-
fikuojamos keturios RV filogenetinés grupés, o geografi-
niu pozitiriu vakariné NEE riba eina Lenkijos teritorijoje
natiiraliu gamtiniu barjeru — Vyslos upe. Taigi Lenkijos
teritorijoje identifikuojamos dvi RV geografinés grupés —

NEE ir Vidurio Europos (CE) (Sadkowska-Todys et al.,
2005). Tiek Latvijos (Vanaga et al., 2003; McElhinney et
al., 2006), tiek Estijos (McElhinney et al., 2006; Metlin et
al., 2007) RV izoliatai filogenetiskai priskiriami NEE
grupei, nepriklausomai nei nuo izoliavimo datos (mégi-
niai buvo renkami 1989-2000 metais), nei nuo virusy
rusinio priklausomumo. Lietuvisky, latvisky bei estisky,
dalies Lenkijos ir Rusijos RV izoliaty filogenetinis iden-
tiskumas (97,7-100 proc.) leidzia manyti, kad visi jie pra-
¢jo bendra konservatyvy evoliucini procesa, taiau nauja
virusy adaptacija usiiriniy Suny populiacijoje neleidzia
RV padermes laikyti visiskai tapaciomis.
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Europoje lapés islieka principinis pasiutligés vekto-
rius, bet epizootiné situacija keiciasi. Dél sékmingy orali-
niy vakcinacijy, kuriy pagrindinis objektas buvo lapés,
pasiutligés atvejy Zymiai sumazéjo ir 2006 m. Europos
laboratorijose buvo diagnozuoti 6000 lapiy pasiutligés
susirgimy, daugiausia — Baltijos Salyse, Rusijos Federaci-
joje, Baltarusijoje, Ukrainoje ir Kroatijoje (Blancou,
2008). Siose Salyse susirgimy lapiy pasiutlige taip pat
sparciai mazgja (per pastaruosius 5 metus — 32 proc.), bet
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daugéja ustriniy Suny susirgimy (ypa¢ Baltijos jiiros re-
gione). Pastaryjy mety filogenetiniai RV tyrimai jrodo,
kad virusy ,,migracija“ tarp skirtingy imliy raisiy istoriniu
ir ekologiniu poziiiriu yra iprasta, kaip, pavyzdziui, klasi-
kinés Suny pasiutligés RV adaptacija rudujy lapiy popu-
liacijoje Vakary Europoje arba skunky ir kity mésédziy
populiacijoje Siaurés Amerikoje (Smith et. al., 1992; Ve-
lasco-Villa et.al., 2005). Pasiutligés plitimo usiriniy Suny
populiacijoje tendencijas galima paaiskinti ne tik virusy
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filogenetiniu kintamumu, bet ir §iy gyviny ekologiniais
aspektais: dukart didesniu nei lapiy vislumu, aktyvia kon-
kurencija su lapémis dél mitybos ploty, placiu mitybos
spektru, ilga RV persistencijos faze Ziemos miego perio-
du. Tai tiesiogiai veikia populiacijos koncentracija — kai
kuriuose Suomijos regionuose usiiriniy Suny populiacijos
yra dukart didesnés nei lapiy (Holmala, Kauhala, 2006),
o tai vienas i$ pagrindiniy pasiutligés perdavimo veiksniy.
[gyvendinus nacionalines pasiutligés oralinés vakcinacijos
programas, 60—-80 proc. sumazéjo lapiy pasiutligés su-
sirgimy (imliy individy koncentracija minimali ir neuztik-
rina RV plitimo infekcijos grandinéje), taciau kito svar-
biausio pasiutligés vektoriaus — usiiriniy Suny — koncent-
racija didéja. Nors usiiriniy Suny populiacijos gausa dar
nesiekia ribinés koncentracijos, leidzianCios uztikrinti

pasiutligés vienarti§ini perdavima, abi Sios rasys kartu gali
uztikrinti pasiutligés plitima tam tikrose teritorijose. Ten-
ka pripazinti ir pakartoting uzkrétimo grésme ,,laisvuose*
nuo pasiutligés regionuose ir perziiiréti nacionaliniy pa-
siutligés oraliniy vakcinacijy strategija, vertinant ustiriniy
Suny populiacijos ekologinius veiksnius (Holmala, Kau-
hala, 2006).

Lietuvoje tyrimy metu nustatyti NEE pogrupio RV
leidzia manyti, kad visos oficialiai registruotos gyvos
atenuotos klasikinés pasiutligés vakcinos gali biiti sék-
mingai panaudotos pasiutligés prevencijai ustiriniy Suny ir
lapiy populiacijoje, nes vakciny gamyboje yra dazniausiai
naudojamos klasikinés PV arba SADBI19 padermés, ku-
rios gana veiksmingos visiems Europoje paplitusiams RV
pogrupiams, taip pat ir NEE RV.

Lentelé. Filogenetinei analizei ir medzZiy konstravimui panaudotos duomeny bazéje ,,GenBank* pateiktos RV
nukleotidy sekos, kurios reprezentuoja Europoje paplitusias pagrindines RV pogrupiy sekas. Filogenetinés
grupés pateikiamos pagal H. Bourhy ir kt. (1999), I. V. Kuzmin ir kt. (2004) klasifikacija: Vidurio Europa (CE), Ryty
Europa (EE), Vakary Europa (WE), Siaurés Ryty Europa (NEE), europiné Rusijos dalis (D).

Nr. [Salis VP a.dermes Nr. ir Nuoroda / Saltinis | Gyviino riisis | Metai Gen Bank Fllogengtlne
Salies santrumpa katalogo Nr. grupé
1 |Austrija 9447AUT W. Schuller Rudoji lapé 1994 U42708 WE
2 Belgija 9352BEL F. Cocty Rudoji lapé 1991 U42709 WE
3 9433BEL D. Peharpe Rudoji lapé 1994 U42713 WE
4 |Cekija 9465CZ 0. Matouch Rudoji lapé 1994 U43010 WE
5 9142EST Kissi et al. (1995) Ustrinis Suo 1985 U22476 NEE
6 Estija 9338EST K. Kulonen Rudoji lapé 1992 U42707 NEE
7 9339EST K. Kulonen Raccoon dog 1991 U42707 NEE
8 9342EST K. Kulonen Usiirinis $uo 1991 U43432 NEE
9 |Buvusi Jugoslavi- |86107YOU M.Petrovic Rudoji lapé 1976 U42703 NC
10 |jos Fed. Resp. 86106YOU Kissi et al. (1995) Rudoji lapé 1972 U22839 WE
11 |Suomija 9348FIN K. Kulonen Usiirinis $uo 1988 U42716 NEE
12 9223FRA J.Barrat Rudoji lapé 1974 U43433 WE
13 Pranciizija 8903FRA Institut Pasteur Rudoji lapé 1989 U42606 WE
14 9353FRA Institut Pasteur Rudoji lapé 1993 U42717 WE
15 94288FRA Institut Pasteur Rudoji lapé 1994 U42992 WE
16 9202GER K. Stohr Rudoji lapé 1991 U42701 CE
17 9201GER K.Stohr Rudoji lapé 1991 U42994 WE
18 |Vokietija 9206GER K.Stohr Rudoji lapé 1991 U42996 WE
19 9210GER K.Stohr Rudoji lapé 1991 U42997 CE
20 9212GER K.Stohr Rudoji lapé 1991 U22475 CE
21 |Vengrija 9384HON E. Moskari Rudoji lapé 1993 U42999 EE
22 01LAT Vanaga et al. (2003) |Rudoji lapé 1999 | AY277570 NEE
23 9902LV Vanaga et al. (2003) |Suo 1999 | AY277571 NEE
24 Latvija 9904LV Vanaga et al. (2003) |Usdrinis §uo 1999 | AY277572 NEE
25 9908LV Vanaga et al. (2003) |Rudoji lapé 1999 | AY277573 NEE
26 9918LV Vanaga et al. (2003) |Suo 1999 | AY277576 NEE
27 9920LV Vanaga et al. (2003) |Rudoji lapé 1999 | AY277577 NEE
28 |Lietuva 9345LT K. Kulonen Suo 1992 U43002 NEE
29. 9623POL D. Seroka Suo 1991 | AF033871 NEE
30. 9642POL D. Seroka Rudoji lapé 1996 | AF033879 NEE
31. 9626POL D. Seroka Usiirinis $uo 1986 | AF033874 NEE
32. Lenkija 9627POL D.Seroka Rudoji lapé 1987 | AF033875 NEE
33. 9634POL D.Seroka Rudoji lapé 1987 | AF033876 NEE
34. 96174POL J. F. Zmudzinski Rudoji lapé 1994 | AF033886 EE
35. 96152POL J. F. Zmudzinski Rudoji lapé 1995 | AF033884 WE
36. 9645POL J. F. Zmudzinski Rudoji lapé 1993 | AF033891 CE
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Nr. [Salis Fa(.iermes Nr. ir Nuoroda / Saltinis Gyviino rasis |Metai Gen Bank F1logen§t1ne
Salies santrumpa katalogo Nr. grupé
37. 9656POL J. F. Zmudzinski Rudoji lapé 1993 | AF033892 CE
38. 9422POL J. F. Zmudzinski Usiirinis $uo 1993 U43004 CE
39. 96253POL J. F. Zmudzinski Ustirinis §uo 1996 | AF033903 CE
40. 9637POL J. F. Zmudzinski Rudoji lapé 1996 | AF033890 CE
41. Lenkija 96105POL J. F. Zmudzinski Rudoji lapé 1995 | AF033898 CE
42. 96140POL J. F. Zmudzinski Usiirinis $uo 1993 | AF033900 CE
43. 8618POL Kissi et al. (1995)  |Usiirinis $uo 1985 U22840 CE
44. 9671POL D.Seroka Usiirinis $uo 1993 | AF033895 CE
45. 9677POL D.Seroka Ustirinis §uo 1994 | AF033893 CE
46. 96156POL J. F. Zmudzinski Ustirinis §uo 1993 | AF033886 CE
47. RV309RUS Kuzmin et al.2004  |Usirinis $uo 2004 | AY352504 NEE
48. RV245RUS Kuzmin et al.2004  [Zmogus 2004 | AY352475 NEE
49. RV1596RUS Kuzmin et al.2004  |Rudoji lapé 2004 | AY353876 NEE
50. Rusija RV236RUS Kuzmin et al. 2004 |Rudoji lapé 2004 | AY352506 D
51. RV299RUS Kuzmin et al. 2004 |Rudoji lapé 2004 | AY352479 D
52. 9141RUS Kissi et al. (1995) Arktiné lapé 1990 U22656 NC
53. RV303 Kuzmin et al. 2004  |Usdirinis Suo 2004 | AY352505 B
54. RV857r Kuzmin et al. 2004  |Usdirinis Suo 2004 | AY352458 B
55 [Sveicarija 9336SUI R. Zanoni Rudoji lapé 1992 U43006 WE
56. |Slovénija 9494SLN P. Hostnik Rudoji lapé 1994 U43009 WE
Laboratorinis PV Tordo et al. (1986) |\ 2kcinine 1986 | D42112 NC
57. |virusas padermé
58. |Kanada 9105CAN Kissi et al. (1995) Rudoji lapé 1990 U22655 NC
59.|Gvinéja 8660GUI Kissi et al. (1995) Suo 1986 U22637 NC
60. |Burkina Fasas 8636HAV Kissi et al. (1995) Suo 1986 U22486 NC

Padéka. Pasiutligés virusy tyrimus Lietuvos laukiniy

gyviiny populiacijoje rémé Lietuvos valstybinio mokslo ir
studijy fondas (Sut. Nr. T — 48/08). Straipsnio autoriai
taip pat dékingi Nacionaliniam maisto ir veterinarijos
rizikos vertinimo institutui uz pagalba renkant pasiutligés
méginius tyrimams.
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