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Резюме 
Вирус вирусной диареи крупного рогатого скота (BVDV) вызывает значительные экономические по-

тери. BVDV имеет высокое геномное разнообразие: два генотипа вируса вирусной диареи, где двадцать один 

субгенотип у BVDV-1 и четыре субгенотипа у BVDV-2. Вакцины – важный инструмент для уменьшения эконо-

мических потерь, вызванных этим вирусом. Однако штаммы вакцины должны соответствовать антигенно-

му профилю вирусов, циркулирующих в регионе, где применяется вакцина. Филогенетическое исследование 13 

изолятов вируса, циркулирующих на территории Республики Беларусь, показало, что генетический профиль 

BVDV состоял в превалирующем большинстве из субтипов BVDV-1f (76,9 %) и BVDV-1a (15,0 %) генотипа 1, в 

одном хозяйстве обнаружен субтип BVDV-2a генотипа 2. 

Ключевые слова: вирус, филогенетический анализ, вирусная диарея крупного рогатого скота, се-

квенирование. 

 

Summary 
Bovine viral diarrhea virus (BVDV) causes serious economic losses. BVDV has high genomic diversity: two 

viral diarrhea virus genotypes, with twenty-one subgenotypes for BVDV-1 and four subgenotypes for BVDV-2. Vac-

cines are important tools for reducing the economic losses caused by this virus. However, the strains of the vaccine 

match the antigenic profile of the viruses circulating in the area where the vaccine is. A phylogenetic study of 13 virus 

isolates circulating in the territory of the Republic of Belarus showed that the genetic profile of BVDV consisted in the 

overwhelming majority of subtypes BVDV-1f (76.9 %) and BVDV-1a (15.0 %), genotype 1, in one farm the subtype was 

found BVDV-2a genotype 2. 

Keywords: virus, phylogenetic analysis, viral diarrhea in cattle, sequencing. 
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ВВЕДЕНИЕ 

Вирусная диарея крупного рогатого 

скота – контагиозная болезнь, которая 

наблюдается у всех возрастных групп во 

всем мире [1] и носит, как правило, стацио-

нарный характер с заболеваемостью 10–

100 % животных, гибелью 10–90 % забо-

левших в неблагополучном очаге и аборта-

ми до 78,6 % [2, 3]. 

Важным фактором заболеваемости 

и гибели животных являются персистентно 

инфицированные (ПИ) животные, состав-

ляющие от 1 до 2 % от общей численности 

крупного рогатого скота [4]. Получение 

персистентно инфицированных телят про-

исходит при заражении плода на 80–125-м 

дне стельности, если это не приводит к ги-

бели плода. Такие  телята  являются  имму- 

нотолерантными, пожизненными носите-

лями и выделителями вируса [4]. Плоды, 

заражённые после 125 дней стельности, 

как правило, образуют вируснейтрализую-

щие антитела и освобождаются от виру-  

са [5]. 

BVDV КРС поражает преимуществен-

но молодых животных и характеризуется 

эрозивно-язвенным воспалением слизи-

стых оболочек пищеварительного тракта, 

постоянной или перемежающейся диареей, 

увеличением лимфоузлов, лихорадкой, 

лейкопенией. Часто болезнь протекает в 

виде респираторного синдрома, эрозивно-

язвенного стоматита с обильным слюноот-

делением и хромотой. У коров чаще наб-

людается латентная форма, которая может 

приводить  к острой инфекции плодов,  вы- 



 

 

ЭПИЗООТОЛОГИЯ 

8                                  Эпизоотология Иммунобиология Фармакология Санитария                                 2/2021 

зывая их гибель, рассасывание и мумифика-

цию, могут наблюдаться аборты на любой 

стадии беременности [1]. В настоящее вре-

мя вирусная диарея КРС является эндеми-

ческим заболеванием во всех странах, в ко-

торых не было систематического контроля 

ее распространения [6]. В странах, где от-

сутствует систематический контроль, у по-

ловины стад есть ПИ животные, и до 90 % 

всего крупного рогатого скота подверга-

лось воздействию BVDV в течение жизни 

[7]. Болезнь регистрируется в странах Се-

верной Америки, Европы, Ближнего Восто-

ка, ЮАР, СНГ. 

Ряд стран, в том числе Швеция, Нор-

вегия, Дания и Финляндия, ликвидировали 

вирусную диарею КРС или близки к тому, 

чтобы быть благополучными по данному 

заболеванию [8]. Например, в Германии, 

где программа искоренения заболевания 

была начата в 2011 году, количество ферм с 

ПИ животными снизилось за 5 лет более 

чем в 20 раз: с 3,44 до 0,16 % [8]. С каждым 

годом увеличивается количество стран, ру-

ководствующихся стратегией по ликвида-

ции вирусной диареи КРС, что указывает 

на то, что борьба с BVDV приобретает 

международный уровень. Однако ликвида-

ция все еще находится на ранних стадиях, 

учитывая, что ряд стран не реализовывали 

программы по оздоровлению стад [6]. 

Основополагающим аспектом про-

грамм контроля и ликвидации BVDV явля-

ется диагностическое тестирование. Диа-

гностические этапы включают тесты для 

выявления и удаления отдельных ПИ жи-

вотных из BVDV-инфицированных стад, а 

затем регулярный мониторинг, подтвер-

ждающий текущий отрицательный статус 

BVDV [9]. В дополнение к диагностическо-

му тестированию меры биобезопасности 

должны быть направлены на избежание за-

ражения стад без BVDV, что является фун-

даментальной частью любой программы 

ликвидации вирусной диареи КРС [10, 11]. 

Движение зараженных животных играет 

решающую роль в распространении болез-

ней [6], а перемещение ПИ животных явля-

ется одним из ведущих способов распро-

странения BVDV [12]. 

В странах, где отсутствуют подоб-

ные программы искоренения BVDV, при-

меняется вакцинация [9].  

Программа вакцинации включает 

следующие критерии: 

- безопасность вакцины и уровни 

защиты, которые она обеспечивает; 

- разнообразие антигенов и штаммов 

с учетом штаммов BVDV, присутствую-

щих в регионе; 

- постоянное наблюдение для выяв-

ления и характеристики возникающих по-

левых штаммов BVDV для правильного 

корректирования вакцин; 

- время вакцинации в соответствии с 

технологическими особенностями на ком-

плексах, направленное на снижение рожда-

емости ПИ телят [13, 14]. 

Особое значение при вакцинопро-

филактике имеет соответствие субтипов 

BVDV, содержащихся в вакцине, подти-

пам штаммов, циркулирующих в регионе. 

За 2004–2007 гг. учеными были проведены 

исследования по изучению генетических 

различий BVDV. Так, в Чехии встречаются 

четыре подтипа (BVDV-1b, BVDV-1d, 

BVDV-1e и BVDV-1f) с преобладающими 

подтипами BVDV-1b и BVDV-1d, в Поль-

ше – также четыре подтипа (BVDV-1b, 

BVDV-1d, BVDV-1f, BVDV-1g (3,0 %) с 

преобладанием подтипов BVDV-1b и 

BVDV-1d, в Австрии – восемь подтипов 

(BVDV-1a, BVDV-1b, BVDV-1d, BVDV-

1e, BVDV-1f, BVDV-1g, BVDV-1h и 

BVDV1-k) с преобладанием подтипов 

BVDV-1h и BVDV-1f, в Германии – пять 

подтипов (BVDV1a, BVDV-1b, BVDV-1d, 

BVDV-1f и BVDV-1g) с преобладанием 

подтипов BVDV-1b и BVDV-1d, в Слова-

кии – подтипы BVDV-1d, BVDV-1f и 

BVDV-1g [10, 15]. Генотип BVDV-2 на 

территории Европы выявляется редко, хо-

тя BVDV-2а – это наиболее распростра-

ненный субгенотип BVDV-2 на всех кон-

тинентах. 

Дамман и другие ученые (2015 г.) в 

своих исследованиях установили, что вак-

цинация коров перед осеменением с уче-

том циркулирующих субтипов в регионе 

уменьшает распространение BVDV за счет 
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уменьшения количества родившихся ПИ 

телят. При этом выбор подходящего гено-

типа и субтипа BVDV является ключевым 

при вакцинации. Многие ученые утвержда-

ют, что эффективной гетерологичной защи-

ты при вакцинации нет. Количество вирус-

нейтрализующих антител может быть в не-

сколько раз ниже к гетерологичным субти-

пам [14]. Например, были проведены ис-

следования с использованием живой вакци-

ны Бови Шилд, имеющей в своем составе 

штамм Nadl, принадлежащий к субтипу 1a. 

Вакцинированные животные имели титр 

вируснейтрализующих антител 189,4 к 

штамму 1a и 55,6 – к штамму 1b. При этом 

было доказано, что титр вируснейтрализу-

ющих антител 180 и выше предотвращал 

внутриутробное заражение и, соответствен-

но, рождение персистентно инфицирован-

ных телят [16]. 

Поэтому целью нашей работы было 

выявить и определить, какие доминантные 

субтипы BVDV циркулируют на террито-

рии Республики Беларусь. 

 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 

На наличие генома BVDV исследо-

вали пробы биоматериала (фекалии, носо-

вую и влагалищную слизь), патологический 

материал от крупного рогатого скота. Био-

материал для исследования отбирался из 

животноводческих хозяйств всех областей 

Республики Беларусь. Эксперименталь-  

ная часть работы выполнена в услови-      

ях научно-исследовательской лаборатории 

отдела молекулярной биологии РУП 

«Институт экспериментальной ветеринарии 

им. С.Н. Вышелесского». 

Для детекции изолятов вируса ви-

русной диареи КРС применяли молекуляр-

но-биологический метод исследования 

ПЦР. При этом использовали следующее 

оборудование и материалы: 

а) приборы и расходные материалы: 

ламинар, бытовой холодильник, термостат, 

микротермостат «BIOSАN-CH100» (Лат-

вия), амплификатор «C 1000 Thermal Cy-

cler», BIO-RAD (США), паровые автокла-

вы,   микроцентрифуга   высокоскоростная 

(14000 об/мин) Jouan (Франция), комплект 

автоматических     пипеток     «SOCOREX»  

(Швейцария) 0,1–2,0 мкл, 0,5–10,0 мкл, 

20,0–200,0 мкл, 100,0–1000,0 мкл, 1–10 мл 

и наконечники к ним (с фильтрами и без 

фильтров), пробирки типа «эппендорф» 

вместимостью 0,5 и 1,5 мл, вортекс 

«BIOSAN» (Латвия), пробирки для ПЦР 

0,2 мл для прибора «C 1000 Thermal Cy-

cler», система для электрофореза «Con- 

sort» (Бельгия), Gel Doc XR и программа 

imageLab Software, BIO-RAD (США), весы 

RADWAG AS 220/X (Польша). 

б) реактивы: тест-система для детек-

ции генома вируса вирусной диареи КРС, 

разработанная в отделе молекулярной био-

логии РУП «Институт экспериментальной 

ветеринарии им. С.Н. Вышелесского», 

маркер молекулярного веса «GeneRuler    

50 bp Ladder» («Fermentas», Литва), агаро-

за («Helicon», Россия), бромистый этидий 

(«SIGMA», США), буфер для нанесения 

проб. 

Выделение РНК проводили россий-

ским набором «АмплиПрайм РИБО-сорб» 

согласно инструкции по его применению. 

Обратную транскрипцию и ампли-

фикацию проводили согласно инструкции 

по применению тест-системы с электрофо-

ретической детекцией. 

Из образцов с наиболее высокими 

концентрациями вируса, которые, как пра-

вило, более патогенные, делали подготов-

ку проб для дальнейшего молекулярно-

генетического анализа методом секвениро-

вания по Сенгеру, которое проводилось в 

ресурсном центре «Развитие молекуляр-

ных и клеточных технологий» Научного 

парка СПбГУ.  

Полученные в результате секвени-

рования последовательности участка гено-

ма 5'-нетранслируемой области (5'-UTR) 

изолятов вируса BVDV анализировали с 

помощью программы Sequence Scanner       

v 1.0. Филогенетический анализ проводили 

с помощью программы MEGA-X, исполь-

зуя референтные штаммы различных суб-

типов BVDV из базы данных National Cen-

ter for Biotechnology Information (NCBI). 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЙ 

На наличие генома BVDV исследо-

вана 371 проба биологического материала 

от КРС с признаками пневмоэнтеритов и 

патологией размножения из 60 хозяйств 

Республики Беларусь. При этом инфициро-

ванность хозяйств составила 60 %, заболе-

ваемость – 34 %. Образцы с наиболее вы-

сокими концентрациями вируса секвениро-

вали. В результате филогенетического ана- 

лиза установили, что в республике цирку-

лируют субтипы генотипа 1: BVDV-1f − 

76,9 % (Островецкий, Речицкий, Киров-

ский, Мостовский, Барановичский, Столб-

цовский, Смолевичский, Борисовский, По-

лоцкий районы) и BVDV-1a − 15,0 % 

(Жодинский, Пружанский районы), в од-

ном хозяйстве обнаружен субтип гено-     

типа 2 – BVDV-2a (Ивьевский район) 

(рисунок). 

•– кластер (подгруппа) изолятов BVDV субтипов BVDV-1f и BVDV-1a (генотип 1); 
 – кластер (подгруппа) изолятов BVDV, субтип BVDV-2a (генотип 2); 

 – референтные штаммы BVDV (GenBank, NCBI) 

субтип 1а 

субтип 2а 

Рисунок. – Филогенетическая дендрограмма, построенная  

на основе результатов анализа участка 5’-UTR генома изолятов BVDV,  

обнаруженных на комплексах КРС республики 

 

субтип 1f 
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Установление субтипов вируса ви-

русной диареи КРС, циркулирующих на 

территории Республики Беларусь, имеет 

важное значение при использовании вак-

цин и для разработки успешных программ 

борьбы с болезнью. 

 

ВЫВОДЫ 

Инфицированность хозяйств BVDV 

составила 60 %, заболеваемость – 34 %. 

Персистентно инфицированные теля-

та являются главной причиной длительной 

циркуляции BVDV в стаде, которой  следу- 

ет уделять ключевое значение при плани-

ровании методов борьбы с данной инфек-

цией. 

Установлено, что в Республике Бе-

ларусь циркулируют три субтипа вируса 

вирусной диареи КРС: BVDV-1f, BVDV-1a 

и BVDV-2а. 

Для предотвращения проникнове-

ния BVDV через трансплацентарный барь-

ер целесообразно использовать вакцины, 

содержащие штаммы субтипов, которые 

гомологичны циркулирующим на данной 

территории. 
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