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Резюме
Введение. Дифференциация вакцинных штаммов и полевых изолятов герпесвируса крупного рогатого ско-
та 1-го типа – Varicellovirus bovinealpha1 – актуальная задача для повышения качества диагностики инфек-
ционного ринотрахеита крупного рогатого скота (ИРТ КРС). Имеется несколько подходов для решения этой 
задачи. Наиболее удачными являются методики, предложенные R.W. Fulton и S.K. Chothe в 2013 и 2018 гг. 
соответственно.
Цель исследования – отработка методик, предложенных R.W. Fulton и S.K. Chothe, для изучения возмож-
ности их оптимизации и внедрения в рутинную лабораторную диагностику ИРТ КРС в России.
Материалы и методы. Исследовали 4 вакцинных штамма и 6 полевых изолятов вируса ИРТ КРС с помо-
щью молекулярно-генетических методов по алгоритмам R.W. Fulton и S.K. Chothe для выяснения наличия 
однонуклеотидных замен в 11 контрольных точках генома вируса в сравнении с нуклеотидной последова-
тельностью референтного штамма Cooper JX898220.
Результаты. Применение обоих методов подтвердило, что отечественные штаммы вируса ИРТ КРС, ис-
пользуемые для производства инактивированных вакцин, имеют происхождение от полевых изолятов виру-
са. Как референтные, так и современные эпизоотические изоляты, полученные нами и нашими коллегами 
в разное время в России, являются эпизоотическими штаммами, которые не имеют прямой связи с мас-
штабным применением зарубежных вакцин, в том числе живых, как среди собственного коренного скота, 
так и среди животных, ввезенных из-за границы. Ни один из опробованных нами методов не позволяет 
различить Varicellovirus bovinealpha1 и Varicellovirus bovinealpha5. 
Заключение. Методики, предложенные R.W. Fulton (2013) и S.K. Chothe (2018), можно применять для диф-
ференциации вакцинных штаммов и полевых изолятов вируса ИРТ КРС только после рекомендованной 
нами предварительной дифференциации герпесвирусов КРС 1-го и 5-го типов.
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Abstract 
Introduction. Differentiation of vaccine strains and field isolates of bovine type 1 herpesvirus Varicellovirus 
bovinealpha1 is an urgent task to improve the quality of diagnosis of infectious bovine rhinotracheitis (IBR). There 
are several approaches to solve this problem. The most successful methods are those proposed by R.W. Fulton 
and S.K. Chothe in 2013 and 2018, respectively.
The aim of the study is to test the methods proposed by R.W. Fulton and S.K. Chothe to study the possibility of 
their optimization and implementation in routine laboratory diagnostics of IBR in Russia.
Materials and methods. 4 vaccine strains and 6 field isolates of the IBR virus were studied using PCR-based 
algorithms by R.W. Fulton and S.K. Chothe to determine the presence of single nucleotide substitutions at 11 
control points of the virus genome in comparison with the nucleotide sequence of the reference strain Cooper 
JX898220.
Results. Both methods confirmed that the domestic strains of the IBR virus used for the production of inactivated 
vaccines originate from field isolates of the virus. Both the reference and modern epizootic isolates obtained by 
us and our colleagues at different times in Russia are epizootic strains that have no direct connection with the 
large-scale use of foreign vaccines, including live ones, both among our own indigenous livestock and among 
animals imported from abroad. None of the methods we tested allows us to distinguish between Varicellovirus 
bovinealpha1 and Varicellovirus bovinealpha5. 
Conclusion. The methods proposed by R.W. Fulton (2013) and S.K. Chothe (2018) can be used to differentiate 
vaccine strains and field isolates of IBR virus only after our recommended preliminary differentiation of BoHV of 
types 1 and 5.

Keywords: bovine herpes virus; PCR; differentiation; vaccine strain; field isolate; BoHV-1
For citation: Pchelnikov A.V., Yuzhakov A.G., Makhova I.A. Differentiation of vaccine strains and field isolates of 
bovine herpesvirus type 1 (Orthoherpesviridae: Varicellovirus). Problems of Virology (Voprosy Virusologii). 2025; 
70(6): 551–558. DOI: https://doi.org/10.36233/0507-4088-346 EDN: https://elibrary.ru/tmrweo
Funding. This study was supported by the Russian Science Foundation under grant № 25-26-00337 (https://rscf.ru/en/
project/25-26-00337/).
Acknowledgement. The authors express their sincere gratitude to the staff of the State Veterinary Service of the Mos-
cow Region for their assistance in sampling animal biological material, as well as to the Professor of the Department of 
Virology and Microbiology named after Academician V.N. Shurin, Moscow State Academy of Veterinary Medicine and 
Biotechnology – MVA named after K.I. Skryabin, Doctor of Biological Sciences, Senior Researcher E.I. Yarygina for the 
material provided.
Conflict of interest. The authors declare no apparent or potential conflicts of interest related to the publication of this 
article.

Введение

Герпесвирус крупного рогатого скота (КРС) 1-го 
типа, Varicellovirus bovinealpha1 (VB1), – возбудитель 
инфекционного ринотрахеита КРС (ИРТ) – относится 
к роду Varicellavirus, подсемейству Alphaherpesvirinae. 
Генетический аппарат указанного вируса представлен 
линейной двухцепочечной ДНК длиной из 135–137 
тыс. нуклеотидных пар. В структуре генома виру-
са выделяется 2 сегмента (L- – 103 тыс. нуклеотид-
ных пар и S- – 34 тыс. нуклеотидных пар), которые 
ковалентно связаны между собой [1]. Эти сегменты 
(UL и US) богаты повторяющимися участками. Сег-
мент US у разных штаммов по-разному ориентиро-
ван относительно сегмента UL, в связи с чем выделе-
ны 2 изоформы вируса. Большинство участков ДНК, 

кодирующих последовательность основных белков 
вируса, достаточно консервативны, вариабельные 
участки в основном локализуются на концах UL- 
и US-сегментов [2].

Уникальной особенностью VB1 является возмож-
ность латенции в организме восприимчивых живот-
ных. Считается, что латенция возникает почти у всех 
животных, инфицированных высокими дозами ослаб
ленного штамма или низкими дозами вирулентного 
штамма вируса, поэтому вакцинация высокими доза-
ми аттенуированного штамма может привести к латен-
ции вируса в организме животного, и такая вакцинация 
не будет обеспечивать защиту от возбудителя. Также 
важно отметить, что вакцинация животных в латент-
ной форме инфекции не предотвращает выделение по-
левого вируса из организма животного [3–6].
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В основе мероприятий по контролю распростране-
ния и сдерживания ИРТ КРС лежит специфическая 
профилактика. Особое внимание следует уделять во-
просу использования живых вакцин, поскольку атте-
нуированный вирус может длительно персистировать 
в организме вакцинированных животных и, выде-
ляясь во внешнюю среду при стрессе, передаваться 
другим животным. Такая особенность возбудителя 
может приводить к ложноположительным результа-
там при лабораторной диагностике этой болезни [6].

Таким образом, разработка методов, позволяющих 
дифференцировать полевые изоляты и вакцинные 
штаммы VB1, безусловно является актуальнейшей 
задачей ветеринарной медицины.

На сегодняшний день эффективной методики, ко-
торую можно легко использовать в рутинной лабора-
торной диагностике, для решения указанной задачи 
не существует.

Дифференциацию вакцинных штаммов и полевых 
изолятов VB1 можно провести на основе данных 
о строении их полных геномов. Но полногеномное 
секвенирование герпесвирусов даже в настоящее вре-
мя очень затратно и не может широко использоваться 
в лабораторной диагностике ИРТ КРС.

В 2013 г. коллективом американских исследова-
телей под руководством R.W. Fulton на основании 
результатов полногеномного секвенирования 8 вак-
цинных штаммов и 14 полевых изолятов вируса ИРТ 
КРС была предложена методика разделения всех из-
вестных штаммов вируса ИРТ КРС на 4 группы на 
основании выявления однонуклеотидных замен в по-
следовательностях геномов этих вирусов [7].

В последующих работах этот же коллектив авторов 
продолжил характеризовать дополнительные одно-
нуклеотидные полиморфизмы (SNP), которые по тем 
или иным причинам не вошли в первоначальное ис-
следование. Результаты полимеразной цепной реакции 
(ПЦР) не позволили отличить полевые штаммы VB1 
от вакцинных, однако на основании секвенирования 
и дальнейшего анализа полевые и вакцинные штаммы 
были дифференциально идентифицированы. В ито-
ге авторы пришли к заключению, что разработанную 
методику возможно применять для дифференциации 
вакцинных штаммов BoHV-1 от полевых штаммов при 
нарушении репродуктивной функции [8–11].

Лучшие результаты в этом отношении, на наш 
взгляд, были получены S.K. Chothe и соавт. (2018). 
Указанным авторским коллективом предложен алго-
ритм дифференциации вакцинных штаммов и поле-
вых изолятов вируса ИРТ КРС на основании выявле-
ния однонуклеотидных замен в одной из трех пози-
ций генома вируса, что теоретически более просто, 
в сравнении с методами, представленными в работе 
R.W. Fulton и соавт. (2013) [12]. 

Тем не менее оба указанных метода могут быть ис-
пользованы для дифференцировки вакцинных штам-
мов и полевых изолятов рассматриваемого вируса 
только в том случае, если для специфической про-
филактики ИРТ КРС в соответствующих хозяйствах 
были использованы живые вакцины, произведенные 

из зарубежных вакцинных штаммов. Отечественные 
живые вакцины, предназначенные для специфической 
профилактики ИРТ КРС, производят из аттенуиро-
ванного штамма ТК/А, который является герпесвиру-
сом КРС 5-го типа (Varicellovirus bovinealpha5) (VB5) 
и, соответственно, имеет структуру генома только 
на 86% комплементарную структуре генома VB1 [13].

В Российской Федерации была проведена только 
одна работа по дифференциации вакцинного штам-
ма ТК/А, который, как известно, является представи-
телем VB5, от эпизоотических штаммов и изолятов 
возбудителя ИРТ КРС при помощи ПДРФ-анализа 
(полиморфизм длин рестрикционных фрагментов)1. 
В то же время, по состоянию на 1 сентября 2025 г., для 
специфической профилактики ИРТ КРС официально 
зарегистрировано 18 наименований биопрепаратов. 
Из них 2 являются моновалентными вакцинами зару-
бежного производства, в состав которых входит живой 
аттенуированный вирус ИРТ КРС. Остальные 16 наи-
менований биопрепаратов представляют из себя ассо-
циированные вакцины отечественного и зарубежного 
производства как с живыми, так и с инактивирован-
ными компонентами. В состав живых вакцин против 
ИРТ КРС, реализуемых на территории Российской 
Федерации, входят аттенуированные штаммы виру-
са ИРТ КРС: «ТК-А (ВИЭВ) В-2», «GK/D», «C-13», 
«RLB 106», «CEDDEL». Инактивированные вакци-
ны содержат в своем антигенном составе штаммы: 
«ТК-А (ВИЭВ) В-2», «Т», «ВНИИЗЖ», «LA»2.

Цель исследования – отработка методик, предло-
женных R.W. Fulton и S.K. Chothe, для изучения воз-
можности их оптимизации и внедрения в рутинную 
лабораторную диагностику ИРТ КРС на территории 
Российской Федерации.

Материалы и методы. 
Культура клеток. Для репродукции вирусов ис-

пользовали перевиваемую культуру клеток почки те-
ленка (MDBK).

Вирусы. Изучали следующие штаммы и изоляты 
вируса ИРТ КРС:

1. «TK/A» – отечественный вакцинный аттенуи-
рованный штамм, приобретен в коллекции ФГБУ 
ВГНКИ (является герпесвирусом крупного рогатого 
скота 5-го типа) [13].

2. «Т» – отечественный вакцинный штамм, получен 
из коллекции ФКП «Щелковский биокомбинат».

3. «GK/D» – вакцинный штамм, изолированной нами 
из коммерческой партии вакцины Bovilis IBR Marker 
live, Unisolve (Intervet International B.V., Нидерланды).

4. «4016» – референтный полевой изолят из коллек-
ции кафедры вирусологии и микробиологии имени 

1Способ выявления вируса ИРТ КРС в полимеразной цепной 
реакции с последующей дифференциацией вакцинного штам
ма ТК-А от эпизоотических штаммов и изолятов при помощи 
ПДРФ-анализа. Патент РФ № 2265667 C2; 2003.
2Государственный реестр лекарственных средств для ветери
нарного применения. Доступно по: https://galen.vetrf.ru/#/regis
try/pharm/registry?page=1
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академика В.Н. Сюрина ФГБОУ ВО МГАВМиБ – 
МВА им. К.И. Скрябина.

5. «Монорин» – референтный полевой изолят 
из коллекции кафедры вирусологии и микробиологии 
имени академика В.Н. Сюрина ФГБОУ ВО МГАВ-
МиБ – МВА им. К.И. Скрябина.

6. «V-49» – полевой изолят, выделенный в живот-
новодческом хозяйстве Шатурского г.о. Московской 
области.

7. «МВА» – референтный полевой изолят из кол-
лекции кафедры вирусологии и микробиологии име-
ни академика В.Н. Сюрина ФГБОУ ВО МГАВМиБ – 
МВА им. К.И. Скрябина.

8. «Куйбышев-2006» – полевой изолят, полученный 
в животноводческом хозяйстве Самарской области 
в 2006 г.

9. «Зеленоградский» – полевой изолят, выделенный 
в животноводческом хозяйстве г.о. Пушкино, Мо-
сковской области (является герпесвирусом крупного 
рогатого скота 5 типа, неопубликованные данные).

10. «Оренбург 1/70» – референтный штамм из кол-
лекции кафедры вирусологии и микробиологии име-
ни академика В.Н. Сюрина ФГБОУ ВО МГАВМиБ – 
МВА им. К.И. Скрябина.

Культивирование клеток. Культивирование клеток 
проводили в полистироловых культуральных фла-
конах с площадью роста 75 см2 и невентилируемой 
крышкой в условиях термостата при 37 ºС. В качестве 
ростовой питательной среды использовали среды Иг-
ла DМЕМ («ПанЭко», Россия) с добавлением 7% сы-
воротки КРС (HyClone, США). Пересев культуры про-
водили 1 раз в неделю в соотношении 1 : 4.

Заражение культуры вирусами. Заражение культу-
ры клеток проводили после формирования полного 
монослоя на 1–2-е сутки после пересева клеток. Ро-
стовую питательную среду сливали. Клеточный мо-
нослой дважды отмывали питательной средой Игла 

DМЕМ. После этого во флакон вносили вируссодер-
жащей материал из расчета 1,0 ТЦД50/кл и помеща-
ли в термостат при 37 ºС на 1 ч. Затем содержимое 
культурального флакона сливали и вносили в него 
поддерживающую питательную среду (Игла DМЕМ 
без добавления сыворотки) без предварительного 
промывания монослоя. После этого флакон поме-
щали в отдельный термостат при 37 ºС. Цитопати-
ческое действие вирусов учитывали ежедневно ви-
зуально под малым увеличением инвертированного 
микроскопа до отслоения большей части монослоя 
от субстрата. Вируссодержащую суспензию исполь-
зовали в дальнейших исследованиях. Определение 
инфекционного титра вируса проводили по методу 
Рида и Менча.

Полимеразная цепная реакция. Тотальную ДНК из об-
разцов выделяли из 100 мкл образца с помощью набора 
комплекта реагентов для выделения РНК/ДНК из кли-
нического материала «МАГНО-сорб» («Амплисенс», 
Россия) согласно рекомендациям производителя. 

Реакцию амплификации проводили с использова-
нием набора реагентов «Мастер-микс БиоМастер HS-
Taq ПЦР (2×) для проведения ПЦР по конечной точ-
ке», («Биолабмикс», Россия) согласно рекомендациям 
производителя. 

Для дифференциации вакцинных и полевых штам-
мов вируса ИРТ КРС по методике R.W. Fulton и соавт. 
(2013) использовали 8 пар праймеров, представлен-
ных в табл. 1.

Для дифференциации вакцинных и полевых штам-
мов вируса ИРТ КРС по методике S.K. Chothe и соавт. 
(2018) использовали 3 пары праймеров, представлен-
ных в табл. 2.

Полученные в ходе амплификации фрагменты ДНК 
анализировали, помещая в 1% агарозный гель. Фраг-
менты ДНК, находящиеся на специфическом расстоя-
нии от старта, вырезали и выделяли из геля при помо-

Таблица 1. Последовательности олигонуклеотидных праймеров, рекомендованные R.W. Fulton и соавт. (2013) [7]
Table 1. Sequences of oligonucleotide primers recommended by R.W. Fulton et al. (2013) [7]

№ п.п.
It. numb.

Ген-мишень
The target gene

Направление отжига
Annealing direction

Нуклеотидная последовательность, 5’-3’
Nucleotide sequence, 5’-3’

Размер фрагмента, п.н.
Fragment size, bp.

1 UL47A Forward
Reverse

ACCACCCGCACCTCGTCA
CCGAGTCCGACAGAACCAGC 408

2 UL46B Forward
Reverse

GGACCCCGAATCGGAACTG
AGCGACGTTACCCTCTCCACCTC 354

3 UL44 Forward
Reverse

CGCTCGCAGAGCATCCAC
ACCCGCCCGTTACCAACAG 169

4 UL41 Forward
Reverse

GCTCACGTACGGCCAGTTCC
TCGTGTCCACCACGTGCTTT 401

5 UL27 Forward
Reverse

CCCATGAAGGCGCTGTACCCGATCACCACG
GTTCCTGCCGTAGCTGCAGCACCAGCGACC 961

6 UL1 Forward
Reverse

ACGAGGGCACGATCCAATTTGAG
TACAGCGAGAGCGGCACCAG 340

7 UL6 Forward
Reverse

TGGCTTGCACTTGCCGGATCACG
GTTCCCCGTGATAAGGTACGCGGCA 494

8 107 Forward
Reverse

CGGCGCGGGAGTATATTTGC
TCGGCGCAAACTCCAGGCTAA 266
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щи набора Lumiprobe (Россия). Для секвенирования 
фрагментов ДНК использовали те же праймеры, что 
и для амплификации. Секвенирование по Сэнгеру 
осуществляли в компании ООО «Синтол». 

Анализ полученных последовательностей ДНК 
проводили с использованием пакета программ 
Lasergene 11.1.0. (DNASTAR, США). Множественное 
выравнивание выполняли с использованием методов 
ClustalW (BioEdit 7.2) и MUSCLE (MEGA 7.0.18).

Результаты
По результатам амплификации с каждой парой прай-

меров, рекомендованных R.W. Fulton и соавт. (2013), 
и биоинформационного анализа полученных нуклео-
тидных последовательностей построена табл. 3.

R.W. Fulton и соавт. (2013) предложили раз-
деление штаммов и изолятов ИРТ КРС вируса 
на 4 группы относительно эталонного штамма 
«Cooper JX898220» [7]:

– Группа 1. Характеризуется однонуклеотидны-
ми заменами в позициях 2770, 17826, 26698, 57218, 
58807, 90841, 100249 и 122396. В данную группу в 
основном входят вакцинные штаммы вируса.

– Группа 2. Однонуклеотидные замены выявлены 
в позициях генома 21893, 70999 и 96646. В данную 

группу входят как вакцинные штаммы, отличные от та-
ковых 1-й группы, так и полевые изоляты, выделенные 
от животных с респираторной формой ИРТ КРС.

– Группа 3. Однонуклеотидные замены выявлены 
в позициях генома 22119, 70246, 93332 и 99674. К этой 
группе R.W. Fulton и соавт. отнесли полевые изоляты 
вируса, выделенные от абортировавших коров и абор-
тированных плодов.

– Группа 4. К этой группе отнесены штаммы и изоля-
ты вируса, не попавшие в первые три группы. Основ-
ные однонуклеотидные замены у вирусов этой группы 
выявлены в участках генома, кодирующих белки UL52, 
UL13, UL0.7 и т.д. В основном 4-я группа представле-
на полевыми изолятами вируса, выделенными от жи-
вотных с респираторной формой ИРТ КРС.

По результатам проведенных исследований штам-
мы «GK/D» и «Монарин» были отнесены к груп-
пе 1, штаммы «Т», «Оренбург 1/70» и «МВА» – к груп-
пе 3, а штамм «ТК/А» и изоляты «Зеленоградский», 
«4016», «Куйбышев-2006» и «V-49» – к группе 4.

По результатам исследований тех же 10 штаммов 
и изолятов вируса ИРТ КРС по методике, рекомендо-
ванной S.K. Chothe и соавт. (2018), 8 штаммов и изо-
лятов были отнесены к полевым, а штаммы «Мона-
рин» и «GK/D» по результатам исследований с тре-

Таблица 2. Последовательности олигонуклеотидных праймеров, рекомендованные S.K. Chothe и соавт. (2018) [12]
Table 2. Sequences of oligonucleotide primers recommended by S.K. Chothe et al. (2018) [12]

№ п.п.
It. numb.

Ген-мишень
The target gene

Направление отжига
Annealing direction

Нуклеотидная последовательность, 5’-3’
Nucleotide sequence, 5’-3’

Размер фрагмента, п.н.
Fragment size, bp.

1 UL19 Forward
Reverse

CTGTGTCCGGTGGACTTTC
CAGTAGCTGGTCACGCATT 212

2 UL9 Forward
Reverse

CACAACGTCTGCGTCTTCTC
ACCGTCGTGTAGATGAGCAC 161

3 UL47 Forward
Reverse

CAGCGCCGACGACTATGAT
GGGGAAACTGCTGCGCATA 230

Таблица 3. Обобщенные результаты исследования по методу R.W. Fulton и соавт. (2013)
Table 3. Generalized results of the R.W. Fulton et al. (2013) study

№ п.п.
It. numb.

Штамм
Strain

Позиция в геноме
Position in the genome

16378 17826 21893 22119 58792 58807 70426 99674

1 Cooper JX898220 G T C A T T T T

2 Оренбург 1/70 – – – G – – C C

3 GK/D – С – – С – – –

4 Зеленоградский – – – – – – – –

5 МВА – – – G – – C C

6 4016 – – – – – – – –

7 Т – – G – – C C

8 Монарин – С – – С – – –

9 ТК/А – – – – – – – –

10 Куйбышев-2006 – – – – – – – –

11 V-49 – – – – – – – –

Примечание. «–» – нуклеотид в соответствующем положении соответствует нуклеотиду референтного штамма «Cooper JX898220».
Note. «–» – nucleotide in the corresponding position corresponds to the nucleotide of the reference strain «Cooper JX898220».
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ИРТ КРС от его вакцинных штаммов по методам  
R.W. Fulton и соавт. (2013) и S.K. Chothe и соавт. 
(2018) была составлена сводная таблица, в которой 
обобщены данные по однонуклеотидным заменам 
в позициях генома референтного штамма «Cooper 
JX898220», рекомендованных соответствующими 
авторами (табл. 5).

Обсуждение
Полученные результаты, представленные в табл. 3,  

4 и 5, экспериментально подтвердили происхождение 
исследуемых штаммов и изолятов вируса ИРТ КРС.

Штаммы «GK/D» и «Монарин» были получены 
из живых аттенуированных вакцин зарубежного 
производства. При этом вакцина Bovilis IBR Marker 
live, Unisolve (Intervet International B.V., Нидерлан-
ды) не исследовалась ни R.W. Fulton и соавт. (2013), 
ни S.K. и Chothe соавт. (2018), поэтому данные об от-
несении этого штамма к одной из четырех описывае-
мых групп в доступной литературе отсутствуют. Тем 
не менее, поскольку указанный штамм вируса изоли-
рован нами самостоятельно из коммерческой партии 
вакцины, сомнений в его происхождении не возникает 
и по результатам проведенных нами молекулярно-ге-
нетических исследований указанный штамм вируса 
классифицирован в группу 1 – вакцинные штаммы.

Происхождение штамма «Монарин» до конца не вы-
яснено, известно, что он изолирован сотрудниками ла-
боратории вирусологии Московской ветеринарной ака-
демии в 80-х гг. XX в. из живой вакцины зарубежного 

Таблица 4. Обобщенные результаты исследования по методу  
S.K. Chothe и соавт. (2018)
Table 4. Generalized research results using the method of S.K. Chothe 
и соавт. (2018)

№ п.п.
It. numb.

Штамм
Strain

Позиция в геноме
Position in the genome

71822 86973 12360

1 Cooper JX898220 С С С

2 Оренбург 1/70 – – –

3 GK/D – – T

4 Зеленоградский – – –

5 МВА – – –

6 4016 – – –

7 Т – – –

8 Монарин – – Т

9 ТК/А – – –

10 Куйбышев-2006 – – –

11 V-49 – – –

Примечание. «–» – нуклеотид в соответствующем положении со-
ответствует нуклеотиду референтного штамма «Cooper JX898220».
Note. «–» – nucleotide in the corresponding position corresponds to the 
nucleotide of the reference strain «Cooper JX898220».

Таблица 5. Интерпретация результатов исследований по методам R.W. Fulton и соавт. (2013 г.) и S.K. Chothe и соавт. (2018 г.).
Table 5. Interpretation of research results using the methods of R.W. Fulton et al. (2013) and S.K. Chothe et al. (2018)

Позиция  
в геноме
Position  

in the genome

Нуклеотид реф. 
штамма «Cooper 

JX898220»
Nucleotide  

of the Cooper 
strain JX898220

Однонуклеотидные замены
Single nucleotide substitutions

группа 1 
 (вакцинные 

штаммы)
group 1  

(vaccine strains)

группа 2 (вакцинные штаммы  
и некоторые полевые изоляты  

из респираторных органов)
group 2 (vaccine strains and some 

field isolates from respiratory organs)

группа 3 (полевые 
изоляты от абортиро-

ванных плодов)
group 3 (field isolates 
from aborted fetuses)

группа 4  
(полевые изоляты из ре-
спираторных органов)

group 4 (field isolates from 
respiratory organs)

По методу R.W. Fulton и соавт. (2013 г.)
According to the method of R.W. Fulton et al. (2013)

16378 C – A – –

17826 T C – – –

21893 C – T – –

22119 A – – G –

58792 T – G – –

58807 T C – – –

70426 T – – C –

99674 T – – C –

По методу Chothe S.K. и соавт. (2018 г.)
According to the method of Chothe S.K. et al. (2018)

12360 C T – – –

71822 C – T T –

86973 C – – – T

Примечание. «–» – нуклеотид в соответствующем положении соответствует нуклеотиду референтного штамма «Cooper JX898220».
Note. «–» – nucleotide in the corresponding position corresponds to the nucleotide of the reference strain «Cooper JX898220».

тьей парой праймеров – к вакцинным (табл. 4).
Для упрощения сопоставления результатов 

дифференцировки вакцинных штаммов вируса 
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производства. Более точные данные о происхождении 
указанного штамма в архивных документах отсутству-
ют. Наши исследования подтверждают историческое 
происхождение этого штамма как вакцинного.

Вакцинный штамм «Т», который в настоящее время 
используется для производства серии инактивирован-
ных вакцин, и референтные штаммы «Оренбург 1/70» 
и «МВА», по результатам молекулярно-генетических 
исследований классифицированы в группу 3 (поле-
вые изоляты от абортированных плодов). По данным 
архивных документов, штамм «Оренбург 1/70» изо-
лирован в 1970 г. в одном из хозяйств Оренбургской 
области сотрудниками лаборатории вирусологии Мо-
сковской ветеринарной академии из носовой слизи 
КРС. Штамм «МВА» получен сотрудниками той же 
лаборатории из тканей абортировавших плодов, до-
ставленных из хозяйства Московской области.

При исследовании штаммов «Зеленоградский», 
«4016», «Куйбышев-2006», «ТК/А» и «V-49» одно-
нуклеотидные замены в 11 контрольных точках, ука-
занных в табл. 3 и 4, выявлены не были. По данным 
R.W. Fulton и соавт. (2013), в таких случаях штаммы 
и изоляты вируса ИРТ КРС следует отнести к груп-
пе 4 (полевые изоляты из респираторных органов). 
Тем не менее, учитывая историю происхождения ука-
занных 5 штаммов и изолятов, к вирусу VB1 можно 
отнести только 3 из них – «4016», «Куйбышев-2006» 
и «V-49» – которые действительно были изолированы 
в разное время из материала носовой слизи КРС.

Штаммы «ТК/А» и «Зеленоградский» являют-
ся представителями герпесвируса КРС 5-го типа 
(Varicellovirus bovinealpha5). Эти штаммы были вве-
дены нами в исследование для выяснения возможно-
го наличия однонуклеотидных замен в контрольных 
точках генома, рекомендованных R.W. Fulton и соавт. 
(2013) и S.K. Chothe и соавт. (2018), чтобы, при опреде-
лении таковых замен, установить возможность диффе-
ренцировки герпесвирусов КРС 1-го и 5-го типов. По 
результатам просмотра 11 контрольных точек генома, 
рекомендованных американскими коллегами, оба этих 
штамма были отнесены к группе 4 герпесвируса VB1. 
Только при более детальном биоинформационном ана-
лизе указанных штаммов по другим контрольным точ-
кам локализации однонуклеотидных замен, указанных 
R.W. Fulton и соавт. (2013), были установлены замены 
нуклеотидов в позициях: 70217, 70241, 70250, 70271, 
70289, 70292, 70334, 70343, 70351, 70362, 70376, 70379, 
70442, 70463, 70502. Наличие подобных замен, устано-
вить которые можно только дополнительными молеку-
лярно-генетическими исследованиями, не позволяет 
отнести эти штаммы ни к одной из 4 вышеописанных 
групп и подтверждает их уникальное положение по 
отношению к другим штаммам и изолятам, фигуриро-
вавшим в настоящем исследовании.

Заключение
Оба метода позволили подтвердить, что отече-

ственные штаммы вируса ИРТ КРС, используемые 
в настоящее время для производства инактивирован-
ных вакцин, имеют происхождение от полевых изоля-

тов этого вируса. В то же время как референтные, так 
и современные эпизоотические изоляты, полученные 
нами и нашими коллегами в разное время на терри-
тории России, являются эпизоотическими штаммами, 
которые не имеют прямой связи с масштабным при-
менением зарубежных вакцин, в том числе живых, 
как среди собственного коренного скота, так и среди 
животных, ввезенных из-за границы.

Тем не менее ни один из опробованных нами ме-
тодов не позволяет дифференцировать герпесвирусы 
КРС 1-го и 5-го типов. Подобная особенность может 
обернуться диагностической ошибкой, особенно ес-
ли исходный биологический материал для детекции 
генетического материала вируса получен из верхних 
дыхательных путей животного. Для решения этой 
проблемы можно рекомендовать разработанную нами 
мультиплексную ПЦР для детекции и дифференциа-
ции указанных двух типов герпесвируса КРС3. 
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