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Проведено секвенирование участка H-гена ви-

руса чумы плотоядных, выделенного на террито-
рии Кыргызской Республики от домашних собак. 
С помощью сравнительного анализа нуклеотидных 
последовательностей Н-гена полевого штамма, 
циркулирующего на территории Кыргызской рес-
публики, и данными GenBank установлена его 
принадлежность к роду Morbillivirus, виду Canine 
Distemper virus. Филогенетическим анализом нук-
леотидных последовательностей Н-гена установ-
лено, что полевой штамм вируса чумы плотояд-
ных относится к группе «Arctic-like».  

Keywords: canine distemper virus, subtypes, 
phylogenetic analysis, H-gene, sequencing. 

 
The sequencing of the H-gene site of canine dis-

temper virus identified on the territory of the Kyrgyz 
Republic from domestic dogs was carried out. By 
using the comparative analysis of the H-gene nucleo-
tide sequences of the field strain circulating in the 
territory of the Kyrgyz Republic and the GenBank, 
its belonging to the genus Morbillivirus, the species 
Canine distemper virus, was determined. The phylo-
genetic analysis of the H-gene nucleotide sequences 
revealed that field strain of canine distemper virus 
belonged to the Arctic-like group. 
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Введение 
В настоящее время чума плотоядных ре-

гистрируется среди домашних, промыш-
ленных и диких плотоядных на всех конти-
нентах мира. Чума человечеству известна с 
древних времен, с момента одомашнива-
ния собак. Аристотель в своих трудах опи-
сывал ее как ангину. Вирусную природу 
чумы впервые доказал француз Карре в 
1905 г. Грин (1925 г.) диагностировал чуму 
у серебристо-черных лисиц, Рудольф  

(1928 г.) и В.И. Миролюбов (1932 г.) — у 
енотов и норок.  

Чума плотоядных — высококонтагиозная 
вирусная болезнь плотоядных животных, 
характеризуется лихорадкой, острым ката-
ральным воспалением слизистых оболочек 
глаза, дыхательных путей, расстройством 
желудочно-кишечного тракта, кожной эк-
зантемой и поражением нервной системы. 
Болезнь в виде эпизоотий наблюдается во 
всем мире. К вирусу восприимчивы собаки, 
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серебристо-черные лисицы, песцы, уссу-
рийские еноты, хорьки, соболи, медведи, 
ласки, горностаи, волки, барсуки, куницы, 
выдры, шакалы, гиены [1]. 

Из литературных источников известно, 
что ведущее место в инфекционной пато-
логии плотоядных, в частности собак, зани-
мает чума плотоядных. По мнению многих 
ученых мира, чума плотоядных является 
одной из древнейших болезней собак, со-
провождается высокой их смертностью. На 
сегодняшний день ни при одной другой бо-
лезни ветеринарные врачи не ставят такое 
огромное количество ошибочных диагно-
зов, как при чуме плотоядных. Многие ав-
торы связывают этот факт с высоким по-
лиморфизмом генома вируса чумы плото-
ядных, приводящим к различным изменени-
ям при клиническом течение болезни [1-3]. 
Поэтому генетические особенности штам-
мов возбудителя чумы плотоядных играют 
важную роль. 

По мнению многих авторов, вирус чумы 
плотоядных создает угрозу сохранению ис-
чезающих видов плотоядных животных [4]. 
Согласно классификации возбудитель чумы 
плотоядных относится к семейству пара-
миксовирусов, рода морбилливирус. К этой 
же группе относится вирус кори человека, 
чумы крупного рогатого скота, чума мел-
ких жвачных и ряда других болезней  
[1, 3, 5]. Возбудителем чумы плотоядных 
является одноцепочечный РНК-содержащий 
вирус размером около 150 и 300 нм. Ге-
ном возбудителя состоит из 15 690 нуклео-
тидов с шестью непрерывными структур-
ными генами, известными как нуклеокапсид 
(N), фосфопротеин (Р), матрикс (М), белок 
слияния (F), гемагглютинин (Н) и полимера-
за (L) [6, 7]. При изучении филогенетиче-
ской характеристики названных генов мно-
гие авторы используют ген «Hemagglutinin», 
который несет ответственность за синтез 
поверхностного белка hemagglutinin. Дан-
ный белок функционально ответственен за 
адсорбцию вируса в клетку, также в его 
структуре отмечается высокая вариабель-
ность, он активно участвует в иммунологи-
ческих реакциях [8]. С этими свойствами 
некоторые авторы связывают тропизм ви-
руса к различным тканям, что впоследствии 
определяет клинические проявления болез-
ни в виде кожных, респираторных, нервных 
или кишечных патологий [9]. 

Штаммы чумы плотоядных по географи-
ческому расположению и генетической ха-
рактеристике сильно варьируют и разделе-
ны на следующие группы: America-1; 
America-2; Asia-1; Asia-2; Asia-3; Artic-like; 

Africa; Europe и Europe-Wildlife, что показа-
но в результатах наших исследований [10].  

Поэтому для ветеринарной науки очень 
важно провести наблюдение за эволюцион-
ным развитием различных штаммов возбу-
дителя чумы плотоядных. Это поможет бо-
лее эффективно применить имеющиеся 
профилактические препараты и организо-
вать меры борьбы с данным заболеванием. 

 
Материалы и методы 

Вирусный материал был собран в тече-
ние 2014-2015 гг. от животных города Биш-
кек. Полученные образцы были подтвер-
ждены с помощью ПЦР анализа на наличие 
возбудителя вируса чумы плотоядных. 

Выделение РНК. Для выделения РНК ис-
пользовали специальный коммерческий 
набор американского производства Axygen 
(Axy PrepTM Body Fluid, Viral DNA/RNA 
miniprep kit. Cat No.: AP-MN-BF-VNA-250) в 
соответствии с наставлением по примене-
нию данного набора.  

Проведение ОТ-ПЦР. Обратную тран-
скрипцию РНК проводили специальным 
набором фирмы Qiagen. После получения 
кДНК ПЦР проводили специфичными прай-
мерами NP1-5’ — ATTTGGGATTGCTTAGGA 
— 3’, NP2-5’ — GGCGCTCATCTTGGACAT — 
3’. Продукты амплификации анализировали 
электрофорезом в 2,0%-ном агарозном 
геле, содержащем 1 мкг/мл бромистого 
этидия, в ТAЕ буфере. Выявление ПЦР 
продуктов в геле проводили на УФ-тран-
силлюминаторе. Гель фотографировали с 
помощью цифровой документирующей си-
стемы BIO-RAD Gel Doc XRTM+ imaging 
system. Обработку полученных данных 
осуществляли с помощью компьютерной 
программы Lab imaging system. 

Секвенирование и анализ нуклеотидных 
последовательностей. Реакцию секвениро-
вания выполняли по методу Сенжера с по-
мощью набора BigDye® Terminator v3.1 
Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems, 
США) согласно рекомендациям производи-
теля. Секвенирование ДНК проводили на 
генетическом анализаторе ABI PRISM 310 
Genetic Analyzer (Applied Biosystems, США) 
согласно протоколам производителя. Рас-
шифровку электрофореграмм осуществля-
ли программой Sequencing Analysis 
Software (Applied Biosystems, США). Сбор-
ку и множественное выравнивание нуклео-
тидных последовательностей продуктов ам-
плификации и построение филогенетиче-
ского дерева, анализ соответствия нуклео-
тидных последовательностей проводили с 
помощью программы MEGA6, поиск гомо-
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логичных последовательностей в базе 
GenBank — с помощью программы BLAST.  

Для установления филогенетических свя-
зей вируса чумы плотоядных по географи-
ческому расположению были использованы 
56 штаммов и изолятов, циркулирующих на 
территории различных стран мира.  

 
Результаты исследований 

В городе Бишкек в 2015 г. регистриро-
валась массовое заболевание собак с неиз-
вестной этиологией, летальность составляла 
около 80%. Нами были поставлена задача 
— выяснить причины массового падежа жи-
вотных. Все клинические признаки павших 
животных указывали на вирусную этиоло-
гию, то есть на наличие возбудителя вируса 
чумы плотоядных. Для точного определе-
ния этиологии проведена лабораторно-
дифференциальная диагностика с клиниче-
ски схожими заболеваниями с помощью 
ПЦР диагностики. Дифференциацию про-
водили по следующим заболеваниям: пи-
роплазмоз, парвовирусный гастроэнтерит, 
гепатит, парагрипп собак и сальмонеллез. 
Полученные результаты показаны ниже по 
таблице.  

Таблица 
Результаты ПЦР анализа 

 

№ Названия болезней 
Результаты 
ПЦР анализа 

1 Пироплазмоз отрицательный  
2 Парвовирусный  

гастроэнтерит 
отрицательный 

3 Гепатит отрицательный 
4 Парагрипп собак отрицательный 
5 Сальмонеллез отрицательный 
6 Чума плотоядных положительный 

 
После подтверждения ПЦР анализа нали-

чие чумы плотоядных стояла задача ликви-
дации очагов заражения и контроль эпизо-
отологической ситуации в стране. Так как 
на сегодняшний день в мире целенаправ-
ленных методов лечения больных чумой 
животных не разработано, эффективной 
мерой борьбы остается вакцинация неза-
раженных животных с использованием раз-
личных моно- и ассоциированных вакцин. В 
их основе лежат модифицированные атте-
нуированные штаммы Рокборн и Ондесте-
порт [11].  

Однако в последнее время учеными вы-
явлены субтипы возбудителя, при которых 
вакцины не эффективны [12]. Их появление 
объясняется тем, что штаммы вируса чумы 
плотоядных с изменением геномных после-
довательностей приобретают новые биоло-
гические свойства. Поэтому для целена-

правленной профилактики и контроля эпи-
зоотологической ситуации в стране необ-
ходимо было установить филогенетическую 
принадлежность полевого штамма чумы 
плотоядных. Несмотря на различие виру-
лентности и характера проявления клиники, 
все выделенные штаммы в мире обладают 
общими биологическими свойствами, поз-
воляющими отнести их в одну группу [10].  

Для установления филогенетической 
принадлежности полевого штамма возбу-
дителя проведено секвенирование участка 
гена Н, так как этот ген отвечает за виру-
лентность вируса, и в его структуре отме-
чается высокая вариабельность. По резуль-
татам секвенирования проведено сравнение 
выделенного полевого штамма с другими 
штаммами чумы плотоядных в интернет-
базе данных GeneBank с помощью пакет 
программ MEGA6. Полученные результаты 
приведены на рисунке. 

Филогенетическое дерево построено с 
помощью программы Mega 6 по методу 
Neighbor Joining по алгоритму Minimal 
evolution с построением укорененных 
дендрограмм при количестве реплик в 
bootstrap 1000.  

Филогенетический анализ нуклеотидных 
последовательностей в области Н-гена поз-
волил установить, что полевой штамм KR-
2015, выделенный на территории Кыргыз-
ской республики, относится к географиче-
ской группе «Artic-like». К этой же группе 
относятся штаммы, циркулирующие в Рос-
сии, Китае, Гренландии, Италии и других 
странах мира. 

По результатам филогенетического де-
рева штаммы чумы плотоядных распреде-
лены в следующей последовательности: 

1. America-1 — группа, объединяющая 
вакцинные штаммы Conovac, Lederle, 
Onderstepoort и Snyder-hill и изоляты, цир-
кулирующие среди енотов США, Казах-
станские штаммы Shuskiy, Dog-2007 и 
Caspian/2007. 

2. America-2 — к этой группе относятся 
штамм «Javelina» и изоляты, циркулирую-
щие на территории США среди леопардов, 
собак и енотов. 

3. Asia-1 — группа, объединяющая изо-
ляты, циркулирующие на территории Китая, 
Японии и Тайваня, выделенные от собак и 
енотов. 

4. Asia-2 — к этой группе относятся в ос-
новном штаммы, циркулирующие на тер-
ритории Японии, которые были выделены 
от домашних собак. 

5. Asia-3 — группа новых штаммов, цир-
кулирующих на территории Китая. 
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6. Artic-like — к этой группе относятся 
штаммы, циркулирующие в России, Грен-
ландии, Кыргызстане и других странах. 

7. Africa — группа штаммов, циркулиру-
ющих в странах Африки. 

8. Europe — группа изолятов, выделенных 
от собак в Италии, Турции, Венгрии, Гер-
мании и Дании. 

9. Europe-Wildlife — группа изолятов, вы-
деленных от панд (Китай), хорьков (Герма-
ния), норок (Дания) и лисиц (Италия). 

 
Рис. Филогенетический анализ  

нуклеотидных последовательностей  
вируса чумы плотоядных,  

выявленных от домашних собак  
на территории Кыргызской Республики 

Заключение 
Изменения эколого-климатических усло-

вий, происходящие в мире, повлияли на 
молекулярно-генетические свойства возбу-
дителей многих инфекционных заболева-
ний, в том числе на вирус чумы плотояд-
ных. Так, недавно появившийся генетически 
измененный изолят вируса чумы плотояд-
ных поражает и приматов. Расширяется 
круг восприимчивых к вирусу организмов. 
Отсюда есть опасение, что дальнейшие из-
менения в генетике возбудителя могут вы-
звать и заражение человека чумой. В дан-
ной работе установлена причина массовой 
гибели домашних собак, а также филоге-
нетические данные возбудителя чумы пло-
тоядных циркулирующего на территории 
Кыргызской Республики. Эти данные могут 
быть использованы при эпизоотологиче-
ском прогнозе и выборе вакцинных штам-
мов для профилактики чумы плотоядных. 
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