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Abstract: 

Ťahyňa virus (TAHV), a mosquito-borne bunyavirus (California group), is frequently 

associated with inapparent or influenza-like (Valtice fever) infections in humans, rarely 

leading to atypical pneumonia or meningitis in children. Field TAHV strains exhibit a high 

variability in their biological properties with respect to virulence for laboratory mouse, 

temperature-sensitivity or character of plaques in cell culture. In consideration of the 

variations in the antigenic properties TAHV and its potential genetic variability, we analyzed 

complete nucleotide sequences of the small (S) and medium (M) genomic segments of field 

TAHV strains with different combinations of phenotypic markers. S segment was highly 

conservative in all analyzed TAHV strains. Within the M segment, the highest variability was 

observed in the GC gene encoding viral envelope protein and to a less extent also in the gene 

NSm. However, 5’ and 3’ non-coding regions of M segment, as well as in GN gene exhibited 

highly conservative pattern, indicating its functional importance, but minor or no role in the 

determination of biological properties of TAHV field strains.  

 

Key words: Ťahyňa virus; bunyavirus; California group; genetic variability; virulence  

 

Virus Research, 149 (2010): 119-23. 

© 2010 Elsevier B.V. All rights reserved. 

 

 



Nukleotidová variabilita středního (M) a malého(S) genomického segmentu přírodních 

izolátů viru Ťahyňa lišících se biologickými vlastnostmi. 
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Abstrakt 

Virus Ťahyňa (TAHV) je komáry přenášený patogen lidí z čeledi Bunyaviridae. 

Způsobuje nejčastěji bezpříznakovou infekci či chřipce podobné onemocnění výjimečně 

vedoucí k atypické pneumonii nebo meningitidě. Přírodní izoláty vykazují velkou variabilitu 

v biologických vlastnostech (virulence pro laboratorní myš, termosenzitivita, charakter tvorby 

plaků v buněčné kultuře). S ohledem na variabilitu v antigenních vlastnostech TAHV a její 

potencionální zdroj ve variabilitě genetické jsme analyzovali kompletní nukleotidovou 

sekvenci středního (M) a malého (S) segmentu přírodních izolátů s různou kombinací 

fenotypových znaků. Segment S byl vysoce konzervovaný mezi všemi analyzovanými 

kmeny. V segmentu M byla největší variabilita pozorována v genu GC, kódující virový 

obalový protein. V menší míře pak byla variabilita pozorována v genu NSm. Obě nekódující 

oblasti (5‘ a 3‘) byly vysoce konzervované, podobně jako gen GN, což naznačuje jejich velkou 

funkční důležitost, ale jen malou nebo žádnou roli v určování biologických vlastností 

přírodních izolátů TAHV. 
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