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Мета. Проаналізувати нуклеотидну послідовність нового коронавірусу людини 
SARS-CoV-2 на наявність фрагментів мобільних генетичних елементів (МГЕ) про- 
та еукаріотного походження. Методи. Гомологію між нуклеотидними послідовнос-
тями визначали програмою BLAST 2.6.1. Результати пошуку та ідентифікації МГЕ 
здійснено за допомогою програм ISfinder та CENSOR. Результати. У геномі корона-
вірусу людини SARS-CoV-2 ідентифіковано фрагменти 11 бактеріальних IS-
елементів (0,68 % вірусного геному) та 23 еукаріотних МГЕ (4,6 %). Із 11 генів SARS-
CoV-2, фрагменти бактеріальних IS-елементів присутні у двох генах (ORF1ab і M) 
та у 3’UTR. Фрагменти МГЕ еукаріот виявлено у межах чотирьох генів (ORF1ab, S, N і 
ORF7b) та у 3’UTR. Найбільший відсоток МГЕ виявлено у гені ORF7b та у 3’UTR. 
Аналізуючи інсерційні профілі IS-фрагментів на прикладі відомих коронавірусів люди-
ни та у їхніх проміжних хазяїв, дійшли висновку про можливість використання фраг-
ментів прокаріотних МГЕ для філогенетичних досліджень нового коронавірусу лю-
дини SARS-CoV-2. Висновки. На підставі одержаних результатів висловлюємо при-
пущення, що фрагменти МГЕ про- та еукаріотного походження можуть відігравати 
роль в еволюції геному SARS-CoV-2, зокрема при формуванні вірусних генів. Також во-
ни можуть бути інформативними філогенетичними маркерами. 

Ключові слова: коронавіруси людини, SARS-CoV-2, МГЕ, IS-елементи, філогенетичні 
маркери. 

ступ. Віруси не лише найчисельніші та найрізноманітніші, але і найзагадковіші 
біологічні об’єкти на Землі (Mushegian, 2020). Упродовж десятиліть не вщухають 
суперечки не тільки щодо їхнього наукового визначення, але і щодо їхнього по-

ходження та еволюції (Holmes, 2007). На сьогодні існують три основні гіпотези про по-
ходження вірусів: регресивна гіпотеза, гіпотеза клітинного походження і гіпотеза коево-
люції (Forterre, 2006), проте жодна із них не є загальноприйнятою і беззаперечною. 
Можливо, що віруси незалежно виникали кілька разів за одним чи кількома сценаріями, 
оскільки між різними групами вірусів є значні розбіжності в організації генетичного ма-
теріалу. Еволюційну історію вірусів можна прослідкувати, аналізуючи сучасні вірусні ге-
номи. Дослідження на молекулярному рівні виявили зв’язок між вірусами та інфікова-
ними ними організмами. Зокрема, геноми багатьох організмів містять ендогенні вірусні 
елементи (EVEs), які є залишками давніх вірусних інфекцій. Наприклад, геноми біль-
шості видів хребетних містять від сотні до тисячі таких послідовностей (Sotero-Caio et 
al., 2017). Ці ендогенні ретровірусні елементи є цінним джерелом ретроспективних да-
них про еволюційну історію вірусів і стали вагомим підґрунтям для палеовірусології 
(Emerman, Malik, 2010). 
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Мобільні генетичні елементи (МГЕ) є ком-
понентами геномів усіх живих організмів — від 
бактерій до людини. Вони сприяють регуляції 
експресії генів при розвитку й адаптації та є 
основним джерелом генетичної варіації в ево-
люції геномів (Miller, Capy, 2004). МГЕ виявлено 
також і у складі вірусних геномів, зокрема у гіга-
нтського вірусу Pandoravirus salinus ідентифіко-
вано MITE-елементи (miniature inverted-repeat 
transposable element) (Sun et al., 2015). Також у 
складі вірусів, які належать до родин Astro-
viridae, Caliciviridae, Picornaviridae, Coro-
naviridae виявлено мобільний елемент s2m із 
невідомою функцією, можливо подібною до 
РНК-інтерференції (Tengs et al., 2013). 

На основі літературних даних можна зро-
бити висновок, що упродовж тисячолітньої ево-
люції віруси і МГЕ неодноразово могли бути 
джерелом нових послідовностей один для одно-
го (Skalka, 2014). Якщо це так, то і вірусні гено-
ми можуть зберігати сліди своїх колишніх хазяїв 
у вигляді різноманітних фрагментів МГЕ. Тому 
метою даної роботи було проаналізувати нук-
леотидну послідовність нового коронавірусу 
людини SARS-CoV-2 на наявність фрагментів 
МГЕ про- та еукаріотного походження. 

Матеріали і методи 

Інформацію про нуклеотидні послідовності 
коронавірусів одержано із GenBank: SARS-CoV-2 
(NC_045512); SARS-CoV (AY274119); MERS-CoV 
(NC_019843); HCoV-229E (NC_002645); HCoV-
NL63 (NC_005831); HCoV-OC43 (NC_006213); 
HCoV-HKU1 (NC_006577); Bat coronavirus RaTG13 
(MN996532); bat-SL-CoVZXC21 (MG772934); bat-
SL-CoVZC45 (MG772933); Pangolin coronavirus 
isolate MP789 (MT084071); SARS coronavirus 
civet007(AY572034); MERS-CoV NRCE-HKU270 
(KJ477103). Гомологію між досліджуваними послі-
довностями визначали програмою BLAST 2.6.1. 
Для пошуку та ідентифікації фрагментів бактеріа-
льних IS-елементів використовували програму 
ISfinder а для фрагментів еукаріотних МГЕ — 
програму Censor. 

Результати та обговорення  

Коронавірус SARS-CoV-2 — оболонковий 
одноланцюговий (+)РНК-вірус, який належить 
до роду Betacoronavirus (Wu et al., 2020). Він 
спричиняє тяжке інфекційне захворювання CO-
VID-19, вперше виявлене наприкінці 2019 року. 
На сьогодні це сьомий вірус людини із родини 
Coronaviridae. 

Довжина геному коронавірусу SARS-CoV-2 
становить 29903 нуклеотидів. До його складу 
входять дві нетрансльовані ділянки довжиною 
265 (5’UTR) та 229 (3’UTR) н. і 11 генів, які ко-
дують 29 білків. Дві третини геному коронавіру-
су SARS-CoV-19 із 5’ кінця припадає на ген 
ORF1ab, що кодує два поліфункціональні білки, 
які розщеплюються на 16 неструктурних білків і 
беруть участь у транскрипції та реплікації вірус-
ного геному (Wu et al., 2020). До складу 3′-кінця 
геному коронавірусу входять 4 гени, які кодують 
структурні білки, і є характерними для усіх ко-
ронавірусів (S кодує поверхневий глікопротеїн 
або білок шипа, E кодує білок оболонки вірусу, 
М кодує мембранний білок і N кодує білок нук-
леокапсиду). Також до складу коронавірусного 
геному SARS-CoV-19 входять гени, які кодують 
так звані «допоміжні білки» (ORF3a, ORF6, 
ORF7a, ORF7b, ORF8 і ORF10). Вони допома-
гають змінити середовище всередині зараженої 
клітини, таким чином, полегшуючи реплікацію 
вірусу. У межах 3’UTR із координатами 
29728..29768 знаходиться мобільний елемент 
s2m довжиною 41 н. 

Фрагменти прокаріотних IS-елементів у 
межах геному SARS-CoV-2. IS-елементи нале-
жать до класу ДНК-транспозонів і є найпростіши-
ми бактеріальними МГЕ (Siguier et al., 2014). Як 
структурні складові елементи, послідовності IS-
елементів входять до складу інших прокаріотних 
МГЕ, таких як Tn-елементів та IStrons. Крім того, 
бактеріальні IS-елементи є складовими деяких 
еукаріотних МГЕ, зокрема, Helitrons (Thomas, 
Pritham, 2015), IS1595/merlin, IS256/mutator, 
IS630/Tc1/mariner та IS1380/piggyBac (Hickman et 
al., 2010). 

У геномі коронавірусу людини SARS-CoV-2 
ідентифіковано фрагменти 11 різних IS-елементів 
довжиною від 18 до 23 н., що становить 0,68 % 
вірусного геному. Із 11 генів SARS-CoV-2, фраг-
менти IS-елементів присутні у двох генах ORF1ab 
та M (із перевагою в гені ORF1ab) і у 3’UTR, де не 
перекриваються із мобільним елементом s2m. 

Фрагменти еукаріотних МГЕ у межах 
геному SARS-CoV-2. МГЕ є вагомими компо-
нентами більшості еукаріотних геномів. Їх поді-
ляють на два основні класи: клас I — ретротра-
нспозони (сюди входять LTR елементи та non-
LTR елементи) і клас II — ДНК-транспозони 
(Wicker et al., 2007). 

У геномі коронавірусу людини SARS-CoV-2 
ідентифіковано фрагменти 23 різних еукаріот-
них МГЕ: 8 ДНК-транспозонів (1,53 %); 8 LTR 
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елементів (1,23 %) і 7 non-LTR елементів 
(1,91 %). Серед організмів-хазяїв МГЕ більшість 
становлять безхребетні тварини із значною 
перевагою членистоногих, зокрема, комарів: 
Aedes aegypti — комара жовтолихоманкового і 
Culex quinquefasciatus — південного домашньо-
го комара, які є переносниками багатьох вірусів-
збудників і серед них, вірусу Зіка. Довжина фра-
гментів МГЕ еукаріот більша, ніж довжина іден-
тифікованих бактеріальних IS-елементів — від 
28 до 160 н. і їхня загальна довжина у геномі 
досліджуваного вірусу становить 4,6 %. Фраг-
менти еукаріотних МГЕ виявлено у межах чоти-
рьох генів SARS-CoV-2 і у 3’UTR (рис. 1). 

Найбільшу кількість фрагментів еукаріот-
них МГЕ (17 із 23) виявлено у гені ORF1ab, але, 
зважаючи на велику довжину гена (близько 
70 % від загальної довжини геному), відсоток 
фрагментів еукаріотних МГЕ незначний і стано-
вить 4,6 %. 

У гені S ідентифіковано фрагменти трьох 
МГЕ еукаріот, загальна довжина яких складає 
5,1 % від довжини гена. Трішки менший відсоток 
еукаріотних МГЕ виявлено у гені N (3,49 %). 

Рекордсменом за довжиною послідовнос-
тей, гомологічних до МГЕ еукаріот, є ген ORF7b. 
Про його функцію до сьогодні ще невідомо. За-
значається, що він перекривається із сусіднім 
геном ORF7a (Wu et al., 2020). Майже половину 
послідовності гена ORF7b (49,2 %) припадає на 
ділянку, яка гомологічна фрагменту ДНК-
транспозону ISL2EU-4_HM Hydra vulgaris (рис. 1). 

Друге місце за відсотком МГЕ належить 
3’UTR ділянці (37,5 %). Вона містить послідов-
ність, гомологічну фрагменту non-LTR елемента 
CR1-66_HM, організмом-хазяїном якого також є 
Hydra vulgaris. Фрагмент CR1-66_HM не перек-
ривається із мобільним елементом s2m SARS-
CoV-2, але перекривається із послідовністю 
бактеріального IS-елемента, а саме фрагмен-
том ISMth1 термофільної археї Methanosaeta 
thermophila. 

Аналізуючи одержані результати виникає 
питання — чи можна МГЕ розглядати лише як 
свідків тривалих еволюційних процесів, чи вони 
також можуть бути і безпосередніми учасниками 
цих подій? 

 

Рис. 1. Фрагменти еукаріотних МГЕ у геномі коронавірусу 
людини SARS-CoV-2 (а) та у його генах (б-д) чи неструктур-
них ділянках (е). У дужках зазначено відсоток МГЕ. 

Інсерційні профілі прокаріотних IS-
фрагментів у геномах коронавірусів люди-
ни. На сьогодні відомо про сім коронавірусів, які 
можуть інфікувати людину. Чотири із них — 
HCoV-229E, HCoV-NL63, HCoV-OC43 і HCoV-
HKU1 є слабопатогенними і не спричиняють 
тяжкої симптоматики (Corman et al., 2018). На 
жаль, відомі і важкі форми коронавірусних інфе-
кцій, збудниками яких є високопатогенні коро-
навіруси такі як SARS-CoV (Rota et al., 2003), 
MERS-CoV (Zaki et al., 2012) і SARS-CoV-2 (Wu 
et al., 2020).  

Найбільшу гомологію до геномної послідо-
вності SARS-CoV-2 серед коронавірусів людини 
має SARS-CoV (79 %) (Zhou et al., 2020). Аналі-
зуючи інсерційні профілі IS-фрагментів у гено-
мах коронавірусів людини, також бачимо, що 
саме SARS-CoV має найбільше гомологічних 
фрагментів IS-елементів із SARS-CoV-2 (рис. 2), 
що дає нам підстави розглядати фрагменти 
прокаріотних МГЕ як можливі філогенетичні 
маркери. 

Коронавірусна інфекція є зооантропоноз-
ною, тобто можлива передача від тварин до 
людини. Виявлено, що джерелом SARS-CoV 
були дрібні хижаки гімалайські цивети (Paguma 
larvata) (Wang et al., 2005), а MERS-CoV – одно-
горбі верблюди або дромадери (Camelus 
dromedarius) (Chu et al., 2014). Як видно із ре-
зультатів, наведених на рис. 3, інсерційні про-
філі IS-фрагментів у геномах відповідних коро-
навірусів людини і у їхніх проміжних хазяїв пе-
реконливо свідчать про можливість використан-
ня фрагментів прокаріотних МГЕ для філогене-
тичних досліджень. 
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Рис. 2. Інсерційні профілі прокаріотних IS-фрагментів у геномах коронавірусів людини. Жирним шрифтом виділено гомологічні 
фрагменти.  

У випадку коронавірусу SARS-CoV-2 мож-
ливим джерелом інфекції також є тварини. За 
результатами генетичного аналізу виявлено 
гомологію із коронавірусами Підковикових (ка-
жанів) (Zhou et al., 2020), проте на даний час 
достовірно невідомо чи є вони лише природним 
резервуаром чи, можливо, і проміжним хазяїном 
інфекції. 

 

Рис. 3. Інсерційні профілі прокаріотних IS-фрагментів у 
геномах коронавірусів людини та їхніх проміжних хазяїв: 
а — SARS-CoV і SARS coronavirus civet007; б — MERS-CoV 
і MERS-CoV NRCE-HKU270. Жирним шрифтом виділено 
гомологічні фрагменти. 

Аналіз інсерційних профілів прокаріо-
тних IS-фрагментів у вірусних геномах 
потенційних переносників SARS-CoV-2. Ру-
кокрилі — природні хазяї і переносники різних 
вірусів, бактерій та патогенних грибів (Schountz, 

2014). Зокрема, вони є резервуаром вірусів 

сказу, Марбурга, Ебола та коронавірусів, які 
входять до групи особливо небезпечних інфек-

цій. Наразі відомо, що у циркуляцію коронави-
русів задіяно щонайменше 30 видів із 11 різних 
родин Рукокрилих (Drexler et al., 2014). 

Відомо, що природним резервуаром SARS-
подібних коронавірусів є Підковикові. Показано, 
що всі складові частини геному SARS-CoV при-
сутні у SARS-подібних коронавірусів, які цирку-
люють серед підковикових кажанів Rhinolophus 
sinicus в одній із печер китайської провінції 
Юньнань (Quan et al., 2010). Припускають, що 
коронавірус SARS-CoV міг формуватися вна-
слідок рекомбінації генів між даними вірусами 
(Hu et al., 2017). 

Що стосується коронавірусу MERS-CoV, то 
на думку багатьох дослідників, його природнім 
резервуаром могли бути кажани, які належать 
до різних родів, зокрема, Rousettus, Tylonycteris 
і Pipistrellus (Memish et al., 2013). Висловлено 
гіпотезу, що предок MERS-CoV міг існувати у 
комахоїдних кажанів Старого Світу, і має афри-
канське походження. 

Людина може заразитись напряму від Ру-
кокрилих, але найчастіше спочатку заражають-
ся тварини, які є проміжними хазяями, а вже 
через них вірус потрапляє до людини. 

На підставі молекулярно-генетичних дослі-
джень послідовності SARS-CoV-2, припускають, 
що його природним резервуаром також є кажани. 
Наприклад, геном коронавірусу RaTG13, який 
виділено з організму азіатського підковоноса 
(Rhinolophus affinis), збігається з SARS-CoV-2 на 
96 % (Zhou et al., 2020). Але хто ж міг бути потен-
ційним проміжним хазяїном і переносником SARS-
CoV-2 від кажанів до людини? Серед претенден-
тів на цю роль розглядають панголінів, оскільки 
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послідовності геномів вірусів від яванських панго-
лінів (Manis javanica) схожі на 91,02 % із SARS-
CoV-2 (Lam et al., 2020). При цьому в одному із 
зразків виявлено ділянку геному, що кодує S-
білок, яка на 99 % подібна до аналогічної послідо-
вності SARS-CoV-2 (гомологія у межах відповідної 
ділянки у RaTG13 — 77 %). Автори пояснюють це 
або паралельною еволюцією, або рекомбінацією. 
Про рекомбінацію серед коронавірусів відомо 
давно (Su et al., 2016). Цей механізм нерідко при-
зводить до появи гібридних вірусів, які здатні інфі-
кувати новий вид хазяїв, проте для цього необхід-
но, щоб два коронавіруси одночасно інфікували 
один організм. Де і як це сталося у випадку SARS-
CoV-2, поки невідомо. Крім того, структура геному 
панголін-асоційованого коронавірусу має низку 
специфічних особливостей, що не дозволило 
дослідникам зробити остаточний висновок про 
безпосередню роль цих тварин у розповсюдженні 
коронавірусу серед людей (Liu et al., 2020). 

Порівнюючи інсерційні профілі IS-
фрагментів у геномах SARS-CoV-2 та у корона-
вірусів кажанів (RaTG13 і bat-SL-CoVZXC21) чи 
у коровавірусу панголіну, бачимо, що послідов-
ність коронавірусу RaTG13 має найбільшу кіль-
кість гомологічних IS-фрагментів, тоді як у коро-
навірусного ізоляту від Manis javanica вони неі-
дентифіковані (рис. 4). Цікаво, що у геномі од-
ного із SARS-подібного коронавірусу кажана, а 
саме, bat-SL-CoVZXC21 присутній IS-фрагмент 
ISPen1, який є у SARS-CoV-2 але відсутній у 
геномі RaTG13. Можливо, що ці два коронавіру-
си кажанів одночасно інфікували потенційного 
проміжного хазяїна SARS-CoV-2 і сформували 
рекомбінантний варіант вірусу, який надалі, 
подолавши видовий бар’єр, інфікував людину. 

 

Рис. 4. Інсерційні профілі прокаріотних IS-фрагментів у 
геномах коронавірусів: людини — SARS-CoV-2; кажанів — 
RaTG13 і bat-SL-CoVZXC21 та панголінового коронавірусу 
(ізолят MP789). Жирним шрифтом виділено гомологічні 
фрагменти. Підкреслено послідовність, яка відсутня у геномі 
коронавірусу RaTG13, але присутня у послідовності одного 
із SARS-подібного коронавірусу кажана. 

Участь еукаріотних МГЕ у формуванні 
коронавірусних генів. Віруси пройшли трива-
лий час власної еволюції разом із своїми хазя-
ями на різних рівнях живого — від прокаріотних 
через низку еукаріотних організмів до людини. 
Інфікуючи клітини, віруси могли не лише лиша-
ти свої послідовності (як у випадку ендогенних 
ретровірусів), але і запозичувати фрагменти 
МГЕ. Розподіл і склад МГЕ та вірусів специфічні 
для різних доменів живого, що дозволяє зроби-
ти припущення про їхнє взаємоперетворення 
упродовж еволюції, при якому МГЕ можуть бути 
джерелом вірусів (Koonin et al., 2015). Також є 
думка, що екзогенні ретровіруси утворились із 
Ty3/Gypsy LTR-ретротранспозонів, оскільки їхні 
послідовності виявлено у геномах більшості 
живих організмів (Skalka, 2014). 

На прикладі коронавірусів, досліджуючи їх-
ні геноми, простежили участь МГЕ, зокрема, 
еукаріотних, у формуванні вірусних генів. Спо-
чатку проаналізували відповідні коронавірусні 
послідовності на наявність фрагментів еукаріо-
тних МГЕ. Кількість МГЕ різна і коливаються від 
23 у SARS-CoV-2 до 38 у RaTG13. Є фрагменти, 
які присутні у більшості проаналізованих гено-
мах, а є й такі, які виявлено лише для певних 
вірусів. 

Оскільки кількість МГЕ еукаріотного похо-
дження значно більша, ніж прокаріотного, порі-
внювали коронавірусні геноми на прикладі кон-
кретних генів. Вище ми навели дані про те, що 
майже половина послідовності гена ORF7b 
SARS-CoV-2 (49,2 %) припадає на ділянку, яка 
гомологічна фрагменту ДНК-транспозону 
ISL2EU-4_HM Hydra vulgaris (рис. 1). Ген ORF7b 
кодує допоміжний білок, роль якого ще не 
з’ясовано (Wu et al., 2020). Цей ген також прису-
тній у геномі коронавірусу кажана RaTG13 (Zhou 
et al., 2020), який на сьогодні має найбільшу 
гомологію до нового коронавірусу людини, але 
неідентифікований у його еволюційно найближ-
чих SARS-подібних коронавірусів кажанів (bat-
SL-CoVZXC21, bat-SL-CoVZC45) (Hu et al., 2018) 
і у панголінового коронавірусу (Lam et al., 2020). 
Проаналізували ступінь гомології відповідних 
послідовностей. Цікаво, що виявлений у вірус-
них геномах SARS-CoV-2 і RaTG13 фрагмент 
ДНК-транспозону ISL2EU-4_HM перекривається 
із фрагментом LTR ретротранспозону Gypsy-
614_AA-I у геномі bat-SL-CoVZXC21. У послідо-
вності панголінового коронавірусу відповідного 
МГЕ не ідентифіковано. 
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На підставі одержаних результатів, висло-
влюємо припущення, що фрагменти МГЕ мо-
жуть бути задіяні у формуванні вірусних генів. 
Але яким чином фрагменти МГЕ еукаріотного 
походження потрапили до вірусних геномів? 
Можемо лише припустити, що це відбувалось 
не лише за рахунок рекомбінаційних подій між 
вірусними геномами, яке широко розповсюдже-
не, але, і на певних етапах еволюції вірусів, за 
рахунок інтеграції / деінтеграції чи рекомбінації 
між ними і геномом хазяїна. 

Висновки 

На підставі одержаних результатів вислов-
лено припущення, що фрагменти МГЕ про- та 
еукаріотного походження можуть відігравати 
роль в еволюції геному SARS-CoV-2, зокрема 
при формуванні вірусних генів. Також вони мо-
жуть бути інформативними філогенетичними 
маркерами для пошуку потенційного еволюцій-
ного попередника. 
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FRAGMENTS OF DIFFERENT ORIGINS 
MOBILE GENETIC ELEMENTS 
IN THE GENOME OF CORONAVIRUS 
SARS-CoV-2 

O. V. Pidpala, L. L. Lukash 

Institute of Molecular Biology and Genetics 
of Natl. Acad. Sci. of Ukraine 
Ukraine, 03680, Kyiv, Akad. Zabolotnogo str., 150 
е-mail: pidpala@ukr.net  

Aims. To analyze the presence of fragments of mobile 
genetic elements (MGE) of pro- and eukaryotic origin in 
the nucleotide sequence of the new human coronavirus 
SARS-CoV-2. Methods. The homology between nucleo-
tide sequences was determined by BLAST 2.6.1. The 
results of the search and identification of MGE were 
performed using the ISfinder and CENSOR programs. 
Results. In the genome of the human coronavirus 
SARS-CoV-2, fragments of 11 bacterial IS elements 
(0,68 % of the viral genome) and 23 eukaryotic MGEs 
(4,6 %) have been identified. Of the 11 SARS-CoV-2 
genes, fragments of IS-elements are present in two 
genes (ORF1ab and M) and in 3’UTR. Fragments of 
MGE eukaryotes have been detected within four genes 
(ORF1ab, S, N and ORF7b) and in 3’UTR. The highest 
percentage of MGE was found in the ORF7b gene and 
in 3’UTR. Analyzing the insertion profiles of IS fragments 
on the example of known human coronaviruses and their 
intermediate hosts, we have been concluded that the 
possibility of using fragments of prokaryotic MGE for 
phylogenetic studies of the new human coronavirus 
SARS-CoV-2. Conclusions. Based on the obtained 
results, we have been suggested that fragments of MGE 
of pro- and eukaryotic origin may play a role in the evolu-
tion of the SARS-CoV-2 genome, in particular in the 
formation of viral genes. They could also be informative 
phylogenetic markers. 
Keywords: human coronaviruses, SARS-CoV-2, MGE, 
IS-elements, phylogenetic markers. 


