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

tus, kad būtų galima sužinoti, kokiai viruso grupei (biotipui) priklauso RV, cirkuliojantys Lietuvos rudųjų lapių ir usūri-
nių 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 nukleo-
tidų 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 Ru-
sijos. 

Raktažodžiai: pasiutligė, filogenetinė analizė, Lietuva. 
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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. 
 
 
Įvadas. Pasiutligės virusų (RV) epizootologinė, labo-

ratorinė ir filogenetinė analizė rodo, kad Vakarų Europoje 
pagrindinis pasiutligės vektorius lieka rudosios lapės 
(Vulpes vulpes), tačiau Rytų ir Šiaurės Europoje pasiutli-
gės virusų perdavimo veiksniai keičiasi – šiuose regio-
nuose usūriniai šunys (Nyctereutes procyonides) ir arkti-
nės lapės (Alopex vulpes) ima vyrauti infekcijos grandinė-
je (Wandeler, 2008). Manoma, kad usūriniai šunys Rytų 
Europoje gali sudaryti atskirą, nepriklausomą RV infekci-
nį ciklą (Potzsch et al., 2006), bet šiuos teiginius patvirti-

nančių tyrimų nepakanka. Pasiutligės epizootinės situaci-
jos kokybiniai evoliuciniai-adaptaciniai procesai stebimi 
ir Lietuvos teritorijoje, kur per 2005 metus buvo nustatyti 
599 usūrinių šunų ir 533 lapių pasiutligės atvejai. 2006 m. 
pasiutligės dinamika usūrinių šunų populiacijoje buvo dar 
aktyvesnė: nustatyti 987 susirgimai – 300 daugiau nei 
lapių pasiutligės (Matouch, 2008). Tokia epizootinio pro-
ceso augimo tendencija ypač kelia nerimą mokslininkams 
ir inicijuoja RV adaptacinių savybių filogenetinius tyri-
mus. 
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Biocheminiu požiūriu visas RV genomas sudarytas iš 
11931 nukleotidų (nt): nukleoproteinas N (1350 nt), fos-
foproteinas P (891 nt), matricos proteinas M (606 nt), 
glikoproteinas G (1572 nt), RNR priklausoma RNR-
polimerazė L (6384 nt) bei Psi regionas, arba G-L tarpge-
ninis regionas (400 nt), gali būti sekvenuojamas, o duo-
menys įtraukti į filogenetinę analizę (Wu et al., 2007). 
Vertingiausi epizootologiniu požiūriu duomenys gaunami 
tiriant nukleoproteino N ir glikoproteino G genų regionus. 
RV nukleoproteino genetinė analizė, panaudojant atvirkš-
tinės transkripcijos polimerazės grandininę reakciją (AT-
PGR) (Sacremento et al., 1991), leido įvertinti pasiutligės 
sukėlėjo  geografinius ir rūšinius ypatumus – identifikuoti 
11 RV genotipų skirtinguose pasaulio geografiniuose 
arealuose (Kissi et al., 1995) ir atlikti visos Lyssavirus 
šeimos pasiutligės virusų genetinį tipizavimą (Vazques-
Moron et al., 2006).  

RV filogenetinė analizė ir virusų kintamumo tyrimai 
Europoje (McElhinney et al., 2006) atliekami nuolatos, 
nustatyta daug RV filogenetinių tipų ir geografinių gru-
pių, bet Lietuvoje tokie tyrimai iki šiol atlikti nebuvo. Tik 
vienas lietuviškas pasiutlige sergančio šuns virusų izolia-
tas (1992) buvo naudojamas pasiutligės virusų genetinei 
analizei (Bourhy et al., 1999), tačiau net ir jo sekvenavi-

mo duomenys nebuvo įtraukti konstruojant filogenetinius 
medžius. Dėl šių priežasčių filogenetiniu požiūriu buvo 
būtina išsiaiškinti, koks RV yra paplitęs  Lietuvos lapių ir 
usūrinių šunų populiacijose. Daugelis mokslininkų filo-
genetinių tyrimų reikšmę įžvelgia ir Baltarusijoje, Ukrai-
noje, Rusijos Kaliningrado srityje, kur RV praktiškai ne-
tyrinėtas. Akcentuojama ir regioninių RV izoliatų geneti-
nės analizės svarba, ruošiant bendras laukinių gyvūnų 
pasiutligės oralinės vakcinacijos programas (McElhinney 
et al., 2008).  

Darbo tikslas – atlikti lapių ir usūrinių šunų pasiutli-
gės virusų filogenetinę analizę nukleoproteino geno re-
gione ir nustatyti, kokio geografinio tipo pasiutligės viru-
sai cirkuliuoja Lietuvos lapių ir usūrinių šunų populiacijo-
se.  

Medžiagos ir metodai. Tyrimui atrinkti 22 pasiutligės 
mėginiai. Nacionalinėje veterinarijos laboratorijoje jie 
buvo patvirtinti kaip teigiami pasiutligės viruso atžvilgiu 
pagal standartizuotus Tarptautinio epizootijų biuro meto-
dus – imunofluorescencinį (FAT) ir laboratorinių pelių 
užkrėtimo (MIT) (OIE, 2000; WHO, 2004; OIE, 2004). 
Mėginiai rinkti 2005–2006 metais iš skirtingų Lietuvos 
regionų (1 pav.), prieš pradedant  Lietuvoje laukinių gy-
vūnų oralinę pasiutligės vakcinaciją.  

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
1 pav. Lapių ir usūrinių šunų RV izoliatų, panaudotų filogenetinėje analizėje, geografinis pasiskirstymas 
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Virusinės RNR ekstrakcija iš infekuotų smegenų su-
spensijos atlikta TRIzol metodu (Invitrogen, Life Techno-
logies, MD, USA) pagal gamintojo rekomendacijas. AT-
PGR atlikta pagal standartinį protokolą (Amengual et al., 
1997), panaudojant nukleotidų pradmenis N12 (5’-
GTAACACCTCTACAATGG-3’, 57-74 nt) ir N8 (5’-
AGTTTCTTCAGCCATCTC-3’, 1585-1568 nt). PGR 
buvo naudojamas 50 µl reakcijos mišinys: 5 µl išskirtos 
RNR, 5 µl 10x PGR buferio (Fermentas), 5 µl MgCl2 (25 
mM, Fermentas), 2 µl dNTPs (10 mM, Fermentas), 5 
pmol kiekvieno pradmens N12 ir N8, 0,5 µl (2.5 U) Taq 
DNA polimerazės (Fermentas), 0,25 µl (10 U) RNasin 
(Promega, Madison, WI, USA), 0,5 µl (100 U) MMLV 
atvirkštinės transkriptazės (Life Technologies). Reakcijos 
ciklai: 42°C temperatūroje 30 min atvirkštinė transkripci-
ja, 95°C temperatūroje 5 min pradinė denatūracija, po to – 
35 amplifikavimo ciklai: 94°C temperatūroje 40 s, 56°C 
temperatūroje 40 s ir 72°C temperatūroje 1 min. Lizdinė 
PGR atlikta panaudojant nukleotidų pradmenis N53 (5’-
GGATGCCGACAAGATTGTAT-3’, 73-92 nt pagal PV 
sekas) ir N55 (5’- CTAAAGACGCATGTTCAGAG-3’, 
491-472 nt pagal PV sekas). Panaudota 2 µl PGR I pro-
dukto ir 48 µl  reakcijos mišinys: 5 µl 10x PGR buferis 
(Fermentas), 5 µl MgCl2 (25 mM, Fermentas), 2 µl 
dNTPs (10 mM, Fermentas), 20 pmol kiekvieno lizdinio 
pradmens N53 ir N55, 0,5 µl (2.5 U) Taq DNA 
polimerazė (Fermentas). Reakcijos 35 ciklai: 94°C tempe-
ratūroje 30 s, 60°C temperatūroje 30 s ir 72°C temperatū-
roje 40 s. Galutinis pradmenų išplėtimas – 72°C tempera-
tūroje 10 min. Jis baigia reakcijos amplifikacijos procesą, 
ir gaunamas 400 bazių porų (bp) produktas. Reakcijos 
DNR išvaloma po standartinės elektroforezės 1,5 proc. 
agarozės gelyje, panaudojant „Nucleospin Extract II kit“ 
(Macherey-Nagel GmbH, Germany) pagal gamintojo pa-
teiktą protokolą. Išvalytas reakcijos produktas sekvenuo-
tas panaudojant „BigDye™ Terminator Cycle Sequencing 
kit“ (v2.0, Applied Biosystems, Foster City, CA, USA) ir 
ABI310 genetinį analizatorių (Applied Biosystems). RV 
nukleoproteino abiejų grandžių sekvenavimui panaudoti 
analogiški lizdinei PGR nukleotidų pradmenys. Nukeoti-
dų sekų chromatogramos analizuotos ir sujungtos  
SeqMan programa, o filogenetinė analizė atlikta „Clustal 
W“ programa iš MegAlign Lasergene programinio paketo 
(Lasergen, DNASTAR, Inc., Madison, USA). Filogeneti-
nei analizei taip pat panaudotas maksimalaus identiškumo 
sekų atrankos algoritmas iš „CLC Free Workbench 3.2.3“ 
programinio paketo (CLC bios A/S, Danija). 

Tyrimų rezultatai. AT-PGR 400 bp produktų sekve-
navimas sėkmingai pavyko visuose 22 FAT ir MIT meto-
dais atrinktuose RV mėginiuose iš skirtingų Lietuvos ra-
jonų. Filogenetinei analizei buvo panaudotos viešojoje 
duomenų bazėje pateiktos RV didžiausius skirtumus turė-
jusios nukleotidų sekos, reprezentuojančios Europoje pa-
plitusias pagrindines RV pogrupių sekas (lentelė). „Clus-
tal W“ algoritmo apskaičiuotas nukleotidų sekų procenti-
nis identiškumas parodė, kad visi 2005–2006 metais Lie-
tuvoje surinkti 22 RV mėginiai buvo genetiškai labai ar-
timi (97,7–100 proc.). Lyginant atskirus skirtingų Lietu-
vos regionų  RV izoliatus, pavyzdžiui, LT24 (Vilniaus r., 

2006), LT48 (Švenčionių r., 2006) ir LT45 (Marijampolės 
r., 2006) pastebėta, kad filogenetiškai jie buvo labai artimi 
estų 9339EST (1991) ir latvių 9904LV (2003) usūrinių 
šunų RV (nukleotidų sekų identiškumas 98,8–99,5 proc.).  
Tuo tarpu usūrinių šunų (2 pav.) RV izoliatai iš Šalčinin-
kų (LT51, 2005) ir Molėtų (LT52, 2005) filogenetiškai 
artimesni rusiškiems RV izoliatams RV309RUS, 
RV245RUS (2004), kurių nukleotidų sekų identiškumas 
buvo 99,8 proc. Rudųjų lapių populiacijoje paplitusių RV 
filogenetinė analizė (3 pav.) parodė, kad  visi lapių RV 
izoliatai nukleoproteino geno srityje taip pat yra  filogene-
tiškai labai artimi, kaip ir usūrinių šunų. Skirtingų izoliatų 
nukleotidų sekų identiškumas tarp lapių siekė 99,5–100,0 
proc. Sekos buvo 99,5–100 proc. tapačios lenkiškoms, 
estiškoms, latviškoms bei rusiškoms RV padermėms, ku-
rios filogenetiniame medyje suformavo aiškiai atskirtą 
pogrupį nuo kitų RV padermių, paplitusių Europoje.  

Usūrinių šunų ir rudųjų lapių nukleoproteino geno se-
kų analizė rodo, kad lietuviški RV izoliatai kartu su kai-
myninių šalių pasiutligės viruso padermėmis filogeneti-
niuose medžiuose formuoja aiškiai apibrėžtas filogeneti-
nes šakas (2, 3 pav.), turinčias didesnį nei 90 plėtros dydį 
(bootstrap value), kuris laikomas statistiškai reikšmingas, 
jeigu yra ne mažesnis už 70.  

Usūrinių šunų ir rudųjų lapių filogenetiniai medžiai 
rodo, kad lietuviškos RV padermės patenka į L. M. McEl-
hinney ir kitų tyrėjų (2006) apibrėžtą  Šiaurės Rytų Euro-
pos pogrupį – NEE, kuris statistiškai aiškiai skiriasi nuo 
Vidurio ir Vakarų Europos pogrupio, apimančio daugelį 
lapių RV nukleotidų sekų (3 pav.),  taip pat D pogrupio, 
būdingo vakariniam Rusijos regionui.  

Aptarimas ir išvados. Duomenų apie Lietuvoje papli-
tusius RV padermes iki šių tyrimų paskelbta nebuvo, to-
dėl filogenetinių tyrimų rezultatai šiuo atveju yra įdomūs 
ne tik moksliniu, bet ir praktiniu požiuriu, mat šiuo metu 
Lietuvoje įgyvendinama Europos Sąjungos  finansuojama 
laukinių gyvūnų pasiutligės prevencijos programa.  Mūsų 
atlikti rudųjų lapių ir usūrinių šunų populiacijos RV tyri-
mai atskleidė glaudų genetinį ryšį tarp skirtingų RV izo-
liatų, nenustatant rūšinio arba regioninio specifiškumo. 
Rudųjų lapių ir usūrinių šunų RV izoliatai tarpusavyje 
filogenetiškai buvo labai artimi (nukleotidų sekų identiš-
kumas 97,7–100 proc.). Tas sąlygoja pirminę išvadą apie 
tiesioginį viruso plitimą tarp minėtų rūšių ir bendrą sukė-
lėjo cirkuliaciją šiose populiacijose. Nedideli nukleotidų 
sekų skirtumai (iki 1,5 proc.) leidžia manyti, kad RV nėra 
labai vienalytis lapių ir usūrinių šunų populiacijose, o 
skirtumai atsiranda dėl nukleoproteino regiono taškinių 
mutacijų, susijusių su RV adaptacija skirtingų rūšių gy-
vūnuose. 

Mūsų tyrimai taip pat parodė, kad tam tikras nukleoti-
dų sekų heterogeniškumas pastebimas ir usūrinių šunų 
populiacijos viduje (2 pav.). Filogenetinė analizė rodo, 
kad Lietuvoje usūrinių šunų RV galima sąlyginai suskirs-
tyti į dvi grupes, iš kurių viena daugiau panaši į Latvijos ir 
Estijos RV padermes, o kita filogenetinė grupė – labiau į 
Rusijos vakariniuose rajonuose paplitusį RV. Reikia pa-
žymėti, kad šie skirtumai statistiškai nepatikimi, filogene-
tiniuose medžiuose apskaičiuotas plėtros dydis buvo ma-
žesnis už 70, todėl galima kalbėti tik apie tam tikras usū-
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rinių šunų RV nukleotidų sekų skirtumo tendencijas. Skir-
tumams patvirtinti arba paneigti reikalingi platesnio masto 
tyrimai.  

Nukleoproteino geno filogenetinė analizė labai aiškiai 
parodė, kad visi Lietuvos RV  priklauso pirmam genotipui 
ir priskiriami Šiaurės Rytų Europos geografinei grupei 
(NEE). NEE grupė regioniniu principu apima Vakarų 
Rusijos, Suomijos, Estijos, Latvijos, Lenkijos ir Slovaki-
jos teritorijas (McElhinney et al., 2006). Lenkijoje identi-
fikuojamos keturios RV filogenetinės grupės, o geografi-
niu požiūriu vakarinė NEE riba eina Lenkijos teritorijoje 
natūraliu gamtiniu  barjeru – Vyslos upe. Taigi Lenkijos 
teritorijoje identifikuojamos dvi RV geografinės grupės – 

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 filogenetiškai priskiriami NEE 
grupei, nepriklausomai nei nuo izoliavimo datos (mėgi-
niai buvo renkami 1989–2000 metais), nei nuo virusų 
rūšinio priklausomumo. Lietuviškų, latviškų bei estiškų, 
dalies Lenkijos ir Rusijos RV izoliatų filogenetinis iden-
tiškumas (97,7–100 proc.) leidžia manyti, kad visi jie pra-
ėjo bendrą konservatyvų evoliucinį procesą, tačiau  nauja 
virusų adaptacija usūrinių šunų populiacijoje neleidžia 
RV padermes laikyti visiškai tapačiomis.  

 

 
 
2 pav. Lietuvos usūrinių šunų populiacijoje paplitusio RV nukleoproteino geno 400 b filogenetinė analizė 

Medžiui konstruoti panaudotas NJ 
algoritmas iš „CLC Free Workbench 
3.2.3“ programinio paketo 
(CLC bios A/S, Danija)
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3 pav. Lietuvos rudųjų lapių populiacijoje paplitusio RV nukleoproteino geno 400 b filogenetinė analizė 
 
Europoje lapės išlieka principinis pasiutligės vekto-

rius, bet epizootinė situacija keičiasi. Dėl sėkmingų orali-
nių vakcinacijų, kurių pagrindinis objektas buvo lapės, 
pasiutligės atvejų žymiai sumažėjo ir 2006 m. Europos 
laboratorijose buvo diagnozuoti 6000 lapių pasiutligės 
susirgimų, daugiausia – Baltijos šalyse, Rusijos Federaci-
joje, Baltarusijoje, Ukrainoje ir Kroatijoje (Blancou, 
2008). Šiose šalyse susirgimų lapių pasiutlige taip pat 
sparčiai mažėja (per pastaruosius 5 metus – 32 proc.), bet 

daugėja usūrinių šunų susirgimų (ypač Baltijos jūros re-
gione). Pastarųjų metų filogenetiniai RV tyrimai įrodo, 
kad virusų „migracija“ tarp skirtingų imlių rūšių istoriniu 
ir ekologiniu požiūriu yra įprasta, kaip, pavyzdžiui, klasi-
kinės šunų pasiutligės RV adaptacija rudųjų lapių popu-
liacijoje Vakarų Europoje arba skunkų ir kitų mėsėdžių 
populiacijoje Šiaurės Amerikoje (Smith et. al., 1992; Ve-
lasco-Villa et.al., 2005). Pasiutligės plitimo usūrinių šunų 
populiacijoje tendencijas galima paaiškinti ne tik virusų 

Medžiui konstruoti panaudotas NJ 
algoritmas iš „CLC Free Workbench 
3.2.3“ programinio paketo 
(CLC bios A/S, Danija)
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filogenetiniu kintamumu, bet ir šių gyvūnų ekologiniais 
aspektais: dukart didesniu nei lapių vislumu, aktyvia kon-
kurencija su lapėmis dėl mitybos plotų, plačiu mitybos 
spektru, ilga RV persistencijos faze žiemos miego perio-
du. Tai tiesiogiai veikia populiacijos koncentraciją – kai 
kuriuose Suomijos regionuose usūrinių šunų populiacijos 
yra dukart didesnės nei lapių  (Holmala, Kauhala, 2006), 
o tai vienas iš pagrindinių pasiutligės perdavimo veiksnių. 
Įgyvendinus nacionalines pasiutligės oralinės vakcinacijos 
programas, 60–80 proc. sumažėjo lapių pasiutligės su-
sirgimų (imlių individų koncentracija minimali ir neužtik-
rina RV plitimo infekcijos grandinėje), tačiau kito svar-
biausio pasiutligės vektoriaus – usūrinių šunų – koncent-
racija didėja. Nors usūrinių šunų populiacijos gausa dar 
nesiekia ribinės koncentracijos, leidžiančios užtikrinti 

pasiutligės vienarūšinį perdavimą, abi šios rūšys kartu gali 
užtikrinti pasiutligės plitimą tam tikrose teritorijose. Ten-
ka pripažinti ir pakartotiną užkrėtimo grėsmę „laisvuose“ 
nuo pasiutligės regionuose ir peržiūrėti nacionalinių pa-
siutligės oralinių vakcinacijų strategiją, vertinant usūrinių 
šunų populiacijos ekologinius veiksnius (Holmala,  Kau-
hala, 2006).  

Lietuvoje tyrimų metu nustatyti NEE pogrupio RV 
leidžia manyti, kad  visos oficialiai registruotos gyvos 
atenuotos klasikinės pasiutligės vakcinos gali būti sėk-
mingai panaudotos pasiutligės prevencijai usūrinių šunų ir 
lapių populiacijoje, nes vakcinų gamyboje yra dažniausiai 
naudojamos klasikinės PV arba SADB19 padermės, ku-
rios gana veiksmingos visiems Europoje paplitusiams RV 
pogrupiams, taip pat ir NEE RV. 

 
Lentelė. Filogenetinei analizei ir medžių konstravimui panaudotos duomenų bazėje „GenBank“ pateiktos RV 

nukleotidų sekos, kurios reprezentuoja Europoje paplitusias pagrindines RV pogrupių sekas. Filogenetinės 
grupės pateikiamos pagal H. Bourhy ir kt. (1999), I. V. Kuzmin ir kt. (2004) klasifikaciją: Vidurio Europa (CE), Rytų 
Europa (EE), Vakarų Europa (WE), Šiaurės Rytų Europa (NEE), europinė Rusijos dalis (D). 

 

Nr. Šalis Padermės Nr. ir 
šalies santrumpa Nuoroda / šaltinis Gyvūno rūšis Metai Gen Bank 

katalogo Nr. 
Filogenetinė 

grupė 
1 Austrija  9447AUT W. Schuller Rudoji lapė 1994 U42708 WE 
2 9352BEL F. Cocty Rudoji lapė 1991 U42709 WE 
3 Belgija 9433BEL D. Peharpe Rudoji lapė 1994 U42713 WE 
4 Čekija 9465CZ O. Matouch Rudoji lapė 1994 U43010 WE 
5 9142EST Kissi et al. (1995) Usūrinis šuo 1985 U22476 NEE 
6 9338EST K. Kulonen Rudoji lapė 1992 U42707 NEE 
7 9339EST K. Kulonen Raccoon dog 1991 U42707 NEE 
8 

Estija 

9342EST K. Kulonen Usūrinis šuo 1991 U43432 NEE 
9 86107YOU M.Petrovic Rudoji lapė 1976 U42703 NC 

10 
Buvusi Jugoslavi-
jos Fed. Resp.  86106YOU Kissi et al. (1995) Rudoji lapė 1972 U22839 WE 

11 Suomija 9348FIN K. Kulonen Usūrinis šuo 1988 U42716 NEE 
12 9223FRA J.Barrat Rudoji lapė 1974 U43433 WE 
13 8903FRA Institut Pasteur Rudoji lapė 1989 U42606 WE 
14 9353FRA Institut Pasteur Rudoji lapė 1993 U42717 WE 
15 

Prancūzija 

94288FRA Institut Pasteur Rudoji lapė 1994 U42992 WE 
16 9202GER K. Stohr Rudoji lapė 1991 U42701 CE 
17 9201GER K.Stohr Rudoji lapė 1991 U42994 WE 
18 9206GER K.Stohr Rudoji lapė 1991 U42996 WE 
19 9210GER K.Stohr Rudoji lapė 1991 U42997 CE 
20 

Vokietija 

9212GER K.Stohr Rudoji lapė 1991 U22475 CE 
21 Vengrija 9384HON E. Moskari Rudoji lapė 1993 U42999 EE 
22 01LAT Vanaga et al. (2003) Rudoji lapė 1999 AY277570 NEE 
23 9902LV Vanaga et al. (2003) Šuo 1999 AY277571 NEE 
24 9904LV Vanaga et al. (2003) Usūrinis šuo 1999 AY277572 NEE 
25 9908LV Vanaga et al. (2003) Rudoji lapė 1999 AY277573 NEE 
26 9918LV Vanaga et al. (2003) Šuo 1999 AY277576 NEE 
27 

Latvija 

9920LV Vanaga et al. (2003) Rudoji lapė 1999 AY277577 NEE 
28 Lietuva 9345LT K. Kulonen Šuo 1992 U43002 NEE 
29. 9623POL D. Seroka Šuo 1991 AF033871 NEE 
30. 9642POL D. Seroka Rudoji lapė 1996 AF033879 NEE 
31. 9626POL D. Seroka Usūrinis šuo 1986 AF033874 NEE 
32. 9627POL D.Seroka Rudoji lapė 1987 AF033875 NEE 
33. 9634POL D.Seroka Rudoji lapė 1987 AF033876 NEE 
34. 96174POL J. F. Zmudzinski Rudoji lapė 1994 AF033886 EE 
35. 96152POL J. F. Zmudzinski Rudoji lapė 1995 AF033884 WE 
36. 

Lenkija 

9645POL J. F. Zmudzinski Rudoji lapė 1993 AF033891 CE 
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Nr. Šalis Padermės Nr. ir 

šalies santrumpa Nuoroda / šaltinis Gyvūno rūšis Metai Gen Bank 
katalogo Nr. 

Filogenetinė 
grupė 

37. 9656POL J. F. Zmudzinski Rudoji lapė 1993 AF033892 CE 
38. 9422POL J. F. Zmudzinski Usūrinis šuo 1993 U43004 CE 
39. 96253POL J. F. Zmudzinski Usūrinis šuo 1996 AF033903 CE 
40. 9637POL J. F. Zmudzinski Rudoji lapė 1996 AF033890 CE 
41. 96105POL J. F. Zmudzinski Rudoji lapė 1995 AF033898 CE 
42. 96140POL J. F. Zmudzinski Usūrinis šuo 1993 AF033900 CE 
43. 8618POL Kissi et al. (1995) Usūrinis šuo 1985 U22840 CE 
44. 9671POL D.Seroka Usūrinis šuo 1993 AF033895 CE 
45. 9677POL D.Seroka Usūrinis šuo 1994 AF033893 CE 
46. 

Lenkija 

96156POL J. F. Zmudzinski Usūrinis šuo 1993 AF033886 CE 
47. RV309RUS Kuzmin et al.2004 Usūrinis šuo 2004 AY352504 NEE 
48. RV245RUS Kuzmin et al.2004 Žmogus 2004 AY352475 NEE 
49. RV1596RUS Kuzmin et al.2004 Rudoji lapė 2004 AY353876 NEE 
50. RV236RUS Kuzmin et al. 2004 Rudoji lapė 2004 AY352506 D 
51. RV299RUS Kuzmin et al. 2004 Rudoji lapė 2004 AY352479 D 
52. 9141RUS Kissi et al. (1995) Arktinė lapė 1990 U22656 NC 
53. RV303 Kuzmin et al. 2004 Usūrinis šuo 2004 AY352505 B 
54. 

Rusija 

RV857r Kuzmin et al. 2004 Usūrinis šuo 2004 AY352458 B 
55 Šveicarija 9336SUI R. Zanoni Rudoji lapė 1992 U43006 WE 
56. Slovėnija 9494SLN P. Hostnik Rudoji lapė 1994 U43009 WE 

57. 
Laboratorinis 
virusas PV Tordo et al. (1986) Vakcininė 

padermė 1986 D42112 NC 

58. Kanada 9105CAN Kissi et al. (1995) Rudoji lapė 1990 U22655 NC 
59. Gvinėja 8660GUI Kissi et al. (1995) Šuo 1986 U22637 NC 
60. Burkina Fasas 8636HAV Kissi et al. (1995) Šuo 1986 U22486 NC 

 
Padėka. Pasiutligės virusų tyrimus Lietuvos laukinių 

gyvūnų populiacijoje rėmė Lietuvos valstybinio mokslo ir 
studijų fondas (Sut. Nr. T – 48/08). Straipsnio autoriai 
taip pat dėkingi Nacionaliniam maisto ir veterinarijos 
rizikos vertinimo institutui už pagalbą renkant pasiutligės 
mėginius tyrimams.  
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