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Представлены результаты изучения распространения калицивирусной инфекции в популяции кошек раз-
ных пород, содержащихся индивидуально или группами, выделения изолятов вируса в культуре клеток и 
филогенетического анализа их нуклеотидных последовательностей в сравнении с опубликованными по-
следовательностями референсных эпизоотических и вакцинных штаммов Feline calicivirus. Клинические 
признаки инфекции установлены у 14,3% обследованных животных. В первично-трипсинизированной куль-
туре клеток почки эмбриона котёнка выделили 7 цитопатогенных изолятов вируса: 1 от кошки с острой 
формой инфекции, 5 от животных с субклинической формой и 1 от кошки с системной формой болезни. 
Они адаптированы к перевиваемой культуре клеток почки котёнка FK-81, в которой накапливались в титрах 
10,0 ± 1,15 lg ТЦД50/см3

. на основе анализа последовательностей региона второй открытой рамки считыва-
ния вирусного генома установлена высокая степень идентичности сибирского штамма Eshli и китайского 
штамма КМ016908, равная 81,0%. изоляты, выделенные от животных в Сибири, генетически отличаются от 
штаммов, входящих в состав импортных вакцин, применяемых для профилактики болезни в нашей стране, 
а также друг от друга. В питомниках, не имеющих контактов и связей друг с другом, но находящихся в одном 
географическом регионе, популяции вируса калицивироза кошек (FCV) могут иметь некоторые генетические 
отличия. Выявлено близкое родство некоторых полевых изолятов со штаммами из других стран, терри-
ториально удалённых от региона Сибири. исследования по молекулярной эпизоотологии калицивирусов 
важны при разработке тест-систем и мониторинге распространения штаммов на территории РФ.
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The results of the study of the distribution of calicivirus infection in a population of domestic cats of different 
breeds, contained individually or the group method, the virus isolation in the cell culture and a comparative 
phylogenetic analysis of their nucleotide sequences with published sequences of reference field and vaccine 
strains of Feline calicivirus (FCV) from other countries: USA, Germany, Japan, China and Korea are presented. 
Clinical signs of infection were found in 14.3% of the animals examined. After several passages in the primary 
kidney cells of the kitten embryo, seven cytopathogenic isolates FCV were isolated: 1 - from a cat with an 
acute infection, 5 - subclinical infection, 1 - systemic infection. They were adapted to continuous FK-81 cells 
in which they reached a maximum infectious activity of 10.0 ± 1.15 lg TCD 50 / cm3. Based on the sequence 
analysis of the open reading frame 2 region of the viral genome Eshli strain showed a close relationship with 
strain KM016908 from China with the identity of the nucleotide sequences between them of 81.0%. The results 
of the investigations showed that FCV isolates obtained from animals on the territory of Siberia are genetically 
different from strains included to imported vaccines used to prevent disease in Russian Federation and also 
among themselves. This causes a decrease in the effectiveness of preventive measures. In nurseries that 
do not have contacts and connections between themselves but located in the same geographic region FCV 
populations may have some genetic differences. A close relationship of some field isolates with strains from 
other countries geographically located so far from the Siberian region has been revealed. Studies on the 
molecular epizootology of caliciviruses are important in the development of test systems and the monitoring 
of the spread of strains in Russia.

K e y w o r d s :  feline calicivirus; clinical signs; genome; polymerase chain reaction; the second open reading frame; se-
quencing; phylogenetic analysis; vaccination.
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Введение
Вирус калицивироза кошек Feline calicivirus (FCV) ши-

роко распространён во всём мире и является возбудите-
лем одного из наиболее часто встречаемых вирусных за-
болеваний у представителей семейства кошачьих [1–8]. 
Он относится к роду Vesivirus, семейству Caliciviridae. 
Геном вируса представлен положительно заряженной 
РНК размером 7,7 кб, которая кодирует 3 открытые рам-
ки считывания (ORF) [5, 7, 9]. Штаммы вируса характе-
ризуются высокой изменчивостью генома, что объясня-
ет их антигенное разнообразие и способность вызывать 
у восприимчивых животных заболевания с различными 
клиническими проявлениями [10]. Инфекция протекает 
в острой и хронической форме с преимущественным по-
ражением слизистой оболочки ротовой полости и верх-
них дыхательных путей и характеризуется ринитом, 
конъюнктивитом, стоматитом и изъязвлением эпителия 
верхних дыхательных путей и ротовой полости. Болезнь 
может сопровождаться обильными серозными выделе-
ниями из носа и ротовой полости, вялостью, повыше-
нием температуры тела, снижением или полным отсут-
ствием аппетита. Реже встречаются язвенный дерматит, 
хромота, аборты, желтуха, тяжёлая форма пневмонии и 
внезапный летальный исход [11]. В литературе описа-
на системная форма инфекции, приводящая к гибели до 
60% больных животных. Она впервые зарегистрирова-
на в США и Европе [10–15], а впоследствии и в нашей 
стране [16]. 

В последние годы многие исследователи обращают 
внимание на частоту выявления и особенности распро-
странения вирусных инфекций у домашних кошек, в том 
числе вызванных FCV, отмечая его увеличение. Одной 
из причин этого является разведение высокопородных 
племенных животных, завоз их из разных регионов Рос-
сийской Федерации, стран СНГ и мира [2, 3,17–18]. Ску-
ченное содержание, частые перегруппировки, участие 
в выставках, племенная работа и другие мероприятия, 
сопровождающиеся стрессами, способствуют распро-
странению возбудителей вирусных инфекций и росту 
заболеваемости животных. Кроме того, установлено, 
что FCV обладает высокой устойчивостью ко многим 
дезинфицирующим средствам. При недостаточных ме-
рах гигиены в ветеринарной клинике или питомнике 
возможна косвенная его передача животному через объ-
екты окружающей среды [19].

FCV может вызывать персистентные, длительные 
инфекции, которые способствуют его сохранению в ор-

ганизме переболевшего животного. Как правило, коли-
чество кошек, персистентно инфицированных вирусом, 
может быть небольшим, но они играют важную роль в 
его распространении и сохранении в популяции воспри-
имчивых животных [1, 20, 21]. Эти животные выглядят 
клинически здоровыми, FCV-инфекция у них протекает 
бессимптомно.

Данные о распространении и результаты филогене-
тического анализа калицивирусов кошек в России огра-
ничены. Известно, что эффективным методом защиты 
животных от вирусных инфекций является профилак-
тическая вакцинация. Однако существование генетиче-
ских вариантов вируса может снижать её эффективность 
[5—7, 10, 13, 14, 22]. В ветеринарии широко использу-
ют  вакцины зарубежного производства, изготовленные 
на основе референсных штаммов F9 и F255. Для объ-
ективности оценки эффективности этих препаратов не-
обходимы данные о генетической структуре местных 
штаммов вируса, циркулирующих среди животных на 
конкретной территории РФ. Они могут помочь при раз-
работке эффективных схем профилактической вакцина-
ции животных. 

Целью работы являлось изучение распространения ка-
лицивирусной инфекции кошек на территории Сибири, 
выделение и филогенетический анализ изолятов вируса 
от животных с различными клиническими формами бо-
лезни в сравнении с опубликованными последователь-
ностями вакцинных и эпизоотических штаммов.

Материал и методы
Эпизоотологические исследования. Всего в период 

2011–2016 гг. обследовали 1125 кошек в возрасте от 
нескольких недель (менее 1 мес) до 18 лет разных по-
род: курильского бобтейла короткошёрстного, сфинк-
са (канадского), британской короткошёрстной, корниш 
рекс, персидской, мейн-кун и ряда других, а также бес-
породных. Животные содержались индивидуально или 
группами в частных питомниках, специализирующихся 
на их разведении, в приютах Томской, Омской и Ново-
сибирской областей. 

Для подтверждения клинического диагноза FCV-
инфекции исследовали пробы биоматериала (выделения 
из носа, ротовой полости, конъюнктивы) от больных 
животных методом ОТ-ПЦР. Для проведения диффе-
ренциальной диагностики использовали коммерческие 
наборы «Калицивир», «Коронавир» и «Риновир», разра-
ботанные ФГУ «Всероссийский государственный центр 
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клеток в 24-луночных планшетах или флаконах 25 см3 

(«TPP», Швейцария). Инфицированную культуру куль-
тивировали в условиях, описанных выше, в течение 5–8 
сут. Всего проводили не менее 10 «слепых» пассажей до 
выявления цитопатогенного действия (ЦПД) вируса в 
культуре клеток. В последующей работе вирус адапти-
ровали и культивировали в перевиваемой линии клеток 
почки эмбриона котёнка FK-81. 

Подбор праймеров. Праймеры для амплификации 
фрагмента из области второй открытой рамки считыва-
ния (ORF2) геномной РНК FCV (FCV RNA) выбирали 
при помощи программы Primer Premier 5 («PREMIER 
Biosoft», США). Вследствие чрезвычайно высокой ва-
риабельности генома возбудителя известные последо-
вательности [6] выравнивали при помощи пакета Vector 
NTI 10 и выбирали те варианты праймеров, которые бы-
ли локализованы в консервативных участках РНК виру-
са. В результате наиболее оптимальной оказалась пара 
FCV_5314F 5’-ATGTGCTCAACCTGCGCTAACG-3’ и 
FCV_7271R 5’-GCCAAYTGWATTCCCATGTAGGA-3’ 
с двумя вырожденными позициями. Праймеры ис-
пользовали в двух вариантах: оригинальных и сли-
тых на 5’-конце с М13-Forward- или M13-Reverse-
последовательностями соответственно. 

Секвенирование генома FCV. Реакция ПЦР содержа-
ла однократный «GC» буфер, смесь по 0,2 мM каждого 
dNTP, 2,5 мM свободного Mg2+ в виде раствора хлорида 
магния, 0,2 мкм MM13F_FCV_5314 F-праймера, 0,4 мкм 
MM13R_FCV_7271R-праймера с двумя вырожденными 
позициями в структуре, 10% глицерин и 14 МЕ/мл по-
лимеразы Phusion Hot Start II Polymerase («Thermo Sci-
entific Bio», Литва). В качестве матрицы использовали 
ревертированные с помощью обратной транскриптазы 
MMuLV-препараты кДНК FCV. Условия амплификации 
подбирали при помощи градиентной ПЦР на амплифи-
каторе Veriti («Applied Biosystems», США). В итоге ис-
пользовали следующий температурный профиль: дена-
турация при 98°С в течение 1 мин, затем 40 циклов – де-
натурация при 98°С 10 с, отжиг при 66°С 15 с, элонгация 
при 72°С 1 мин, после этого стадия достройки концов в 
течение 7 мин при 72°С и хранение реакции при 4°С до 
дальнейшего использования. Продукты ПЦР анализиро-
вали электрофорезом в 1,5% агарозном геле при напря-
жении 10–14 В/см. 

Наработанные в препаративном количестве фрагмен-
ты ДНК FCV очищали от компонентов ПЦР посредством 
сорбции на магнитных частицах AMPureXP и секвени-
ровали по Сэнгеру со стороны праймера FCV_5314F с 
помощью набора BigDye v. 3.1 Ready Reaction DNA Se-
quencing Kit («Applied Biosystems», США). Реакция Сэн-
гера содержала 0,3–0,5 пмоль ДНК-фрагмента, 2 мкл 10 
мкМ праймера для секвенирования, 1 мл реагента Big-
Dye v.3.1, 8 мл 5-кратного буфера для секвенирования 
и воду квалификации MiliQ до общего объема реакции 
40 мл. Температурный профиль реакции Сэнгера состо-
ял из денатурации при 95°С в течение 1 мин, затем 40 
циклов плавления при 98°С 10 с, отжига при 50°С 5 с и 
элонгации при 60°С 4 мин. Продукты реакции Сэнгера 
очищали от невключившихся флуоресцентных красите-
лей с помощью гель-фильтрации через предварительно 
замоченный в бидистиллированной воде SephadexG-50 
(«GE Healthcare») из расчёта 700–800 мл суспензии сор-
бента (вес 1:20/SephadexG-50: вода) на мини-колонку 
для одной реакции. Фильтрат с продуктами реакции 
Сэнгера высушивали на вакуум-концентраторе («Ep-

качества и стандартизации лекарственных средств для 
животных и кормов» (ВГНКИ) совместно с Централь-
ным НИИ эпидемиологии. 

Выделение FCV проводили в первично-
трипсинизированной культуре клеток почки эмбриона 
котёнка, которую выращивали в питательной среде Игла 
МЕМ с однократным набором аминокислот и витами-
нов (ООО «БиоЛот») с добавлением 5% эмбриональной 
сыворотки крупного рогатого скота («HyClone», lot № 
ASA28574), 0,06% L-глутамина и 100 мкг/мл канамици-
на в условиях СО2 инкубатора (содержание углекислоты 
5%) при 37оС и влажности воздуха 90%. Суспензии, при-
готовленные из проб биологического материала, поло-
жительных на FCV при исследовании посредством ОТ-
ПЦР, пропускали через фильтры с диаметром пор 0,22 
мкм и вносили в объёме 100 мкл в монослой культуры 

Т а б л и ц а  1 
Референсные штаммы FcV, использованные в работе для 

анализа 

Номер в 
GenВank

Страна Год пу-
бликации

Примечание/клинические 
признаки болезни

U13992 США 1970 Острый респираторный 
синдром

U07130 1960 Вакцинный штамм F255/ 
пневмония и поражения 

ротовой полости
U07131 1983 Хромота
JX519212 1995 Пневмония
JX519209 1996 Бессимптомное течение 

болезни
JX519211 1996 Хронический гингивит/

стоматитJX519213 1996
M86379 1958 Вакцинный штамм F9/ 

болезнь верхних дыхатель-
ных путей

AY560113 1993 Болезнь верхних дыхатель-
ных путейAY560114 1998

AY560115 2000
AY560117 2002 Вирулентное системное 

заболевание 
AY560118 2005 Болезнь верхних дыхатель-

ных путей
D31836 Япония 1971 То же
D90357 1991 Острый респираторный 

синдром
AF109465 Великобри-

тания
1990 Хромота

AF479590 Германия 2002 -
X99449 1996 Острый стоматит
KM016908 Китай 2014 Кератит, светобоязнь, вы-

деления из носа
GU214989 2009 -
КМ111557 2014 -
KJ572400 Корея 2014 -
KJ572401 2014 -
NC001543 2013 Вирус геморрагической 

болезни кроликов, штамм 
RHDV-FRG

JX886002 2012 Вирус геморрагической 
болезни кроликов, штамм 

CB137
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pendorf», Германия) и секвенировали на автоматическом 
генном анализаторе ABI 3130XL («Applied Biosystems»). 
Полученные секвенограммы использовали для сравне-
ния нуклеотидных последовательностей исследуемых 
образцов FCV из сибирского региона с известными ре-
ференсными и вакцинными штаммами и поиска поли-
морфных сайтов.

Биоинформационный анализ. Секвенированные участ-
ки кодирующего белок фрагмента генома изолятов были 
выровнены с нуклеотидными последовательностями 
генома вакцинных штаммов F9 и F255, а также про-
чих референсных штаммов FCV, представленных в базе 
данных GenВank (табл. 1), с помощью пакета программ 
Muscle (версия 3.8.31) [23]. 

Из полученных выравниваний был извлечён фраг-
мент длиной 562 пары оснований, присутствующий у 
всех изолятов этого исследования и штаммов FCV базы 
данных GenВank. Затем фрагменты геномов указанной  
длины всех штаммов и изолятов FCV были повторно 
выровнены друг относительно друга с помощью пакета 
Muscle. На основе полученных данных выравниваний с 
помощью пакета программ PhyML (версия 3.1, модель 
нуклеотидных замен HKY85) [24] было сконструиро-
вано филогенетическое дерево образцов. Визуализа-
ция дерева выполнена с помощью пакета программ 
Tree Graph (версия 2.0.54) [25]. Вирус геморрагической 
болезни кроликов использовали в качестве внешней 
группы.

Результаты
При клиническом обследовании у 161 (14,3%) жи-

вотного выявили признаки калицивирусной инфекции, 
которая была подтверждена ОТ-ПЦР. Преимуществен-
но наблюдали конъюнктивы, риниты, эрозии в ротовой 
полости и области носа, в редких случаях трахеиты и 
бронхопневмонии. Острая форма инфекции чаще сопро-
вождалась повышением температуры тела до 40—41оС, 
отказом от корма, быстрой утомляемостью и вялостью 
животного, а субклиническая – хроническим гингиви-
том и стоматитом. 

Вирус выявляли чаще всего в моноварианте равно-
мерно на протяжении анализируемого периода у кошек 
разных пород и половой принадлежности в возрасте от 1 
мес до 10 лет и старше, содержащихся как индивидуаль-

но, так и группами. В 0,7% случаев выявили ассоциации 
FCV с вирусами инфекционного ринотрахеита (FHV-1) 
и коронавирусной инфекции кошек (FCoV).  

В 2012 г. в одном из частных питомников г. Ново-
сибирска зарегистрировали вспышку системного за-
болевания у кошек, обусловленного FCV [16]. У 3 из 7 
животных питомника в возрасте 4–6 мес выявили кли-
нические признаки, аналогичные описанным ранее у 
животных в США, Англии, Франции и Германии [4, 12, 
13]. В первые дни заболевания у них наблюдали повы-
шение температуры тела до 40,5оС, отёки в области го-
ловы и передних лап, эрозии на языке и слизистой обо-
лочке рта, хромоту, риниты и конъюнктивиты, а в более 
поздние сроки – развитие желтухи и гибель.  

Для выделения вируса от больных животных с под-
тверждённым диагнозом в ОТ-ПЦР отобрали пробы 
биологического материала. В результате нескольких пас-
сажей в первично-трипсинизированной культуре клеток 
почки эмбриона котёнка выделили 7 цитопатогенных 
изолятов FCV: 1 от кошки с признаками острой формы 
инфекции, 5 от животных с субклинической формой и 1 
от кошки с системной формой болезни. Шесть живот-
ных были породистыми племенными и одно – беспород-
ным (табл. 2). Они принадлежали разным владельцам и 
питомникам, территориально удаленным друг от друга. 

Выделенные изоляты вируса адаптировали к переви-
ваемой линии культуры клеток FK-81, в которой ЦПД 
проявлялось уже через 18 ч после инфицирования моно-
слоя. Оно выражалось в появлении единичных участков 
разрушения целостности монослоя, количество которых 
постепенно увеличивалось через 24 ч, приводя к полно-
му разрушению монослоя через 48 ч. После 3 пассажей 
изоляты FCV накапливались в титрах от 6,75 ± 0,14 до 
7,5 ± 0,5 lg ТЦД 50/см3.

Изолят, выделенный от кошек с системной формой 
инфекции, обозначили как «Eshli». Он оказывал выра-
женное ЦПД в первичной и перевиваемой культурах 
клеток через 18 ч после инфицирования и накапли-
вался в титре 10,0 ± 1,15 lg ТЦД 50/см3. Изолят был 
устойчив к хлороформу, эфиру, изменениям pH до 4, 
чувствителен к нагреванию и инактивировался при 
50°С в течение 30 мин. По результатам исследований 
он депонирован в государственную коллекцию воз-
будителей вирусных инфекций и риккетсиозов ФБУН 

Т а б л и ц а  2
Характеристика изолятов FcV, выделенных от домашних кошек 

Порода животного Форма инфекции; клинические признаки Источник выделения, год Результаты ОТ-ПЦР Изоляты
FCVFCV FHV-1 FCoV

Курильский 
бобтейл  
короткошёрстный 

Острая; выделения из носа и ротовой 
полости, эрозии на языке и слизистой 
оболочке носа, кашель, конъюнктивит

Выделения из носа и 
конъюнктивы, 2013 

Положитель-
ный

Положи-
тельный

Отрица-
тельный

FCV3

Сфинкс (канад-
ский)

Системная; гингивит, ринит, трахео-
бронхит, хромота, отёки в области по-
душечек лап

Выделения из носа и по-
лости рта, 2012 

« Отрица-
тельный

« Eshli

Британская ко-
роткошёрстная

Субклиническая;хронический гингивит Выделения из полости 
рта, 2011 

« Положи-
тельный

« FCV7

Мейн-кун Выделения из полости 
рта, 2012 

« Отрица-
тельный

« FCV1

Мейн-кун То же « « « FCV2
Корниш рекс «  « « « « FCV6
Беспородное Выделения из  полости 

рта, 2011 
« « « FCV9
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мы вируса геморрагической болезни кроликов RHDV-
FRG и CB137 (см. рисунок). 

Анализ полученных данных свидетельствует о том, 
что штамм Eshli FCV, вызвавший вспышку системного 
заболевания у кошек в питомнике г. Новосибирска, про-
явил наиболее близкое родство со штаммом КМ016908 
из Китая. Идентичность нуклеотидных последователь-
ностей между ними составила 81%. Изолят FCV7 имел 
близкое родство с корейскими штаммами KJ572400 и 
KJ572401 с идентичностью последовательностей 82,4 и 
82% соответственно. Изоляту FCV3 более близкими ока-
зались штаммы GU214989 (показатель идентичности ну-
клеотидных последовательностей – 78,8%) и КМ111557 
(78,1%), выделенные в Китае. Изоляты FCV2, FCV6, 
FCV9, FCV1 и штамм Eshli были близкородственными 
китайскому штамму КМ016908 с идентичностью после-
довательностей от 79,3 до 81%.

«Государственный научный центр вирусологии и био-
технологии «Вектор» как штамм Eshli с регистраци-
онным номером V-697.

В научной литературе нет данных о молекулярно-
генетических свойствах штаммов FCV, циркулирующих 
среди кошек на территории РФ, поэтому мы провели 
сравнительный анализ выделенных нами изолятов FCV 
со штаммами вируса из других стран (США, Германия, 
Япония, Китай и Корея), нуклеотидные последователь-
ности которых опубликованы в GenBank. Поскольку в 
последние годы наметилась тенденция к снижению про-
филактической эффективности вакцин на основе штам-
мов вируса F255 и F9, их последовательности также бы-
ли включены в анализ (см. табл. 2).

Дендрограмма построена на основе анализа после-
довательностей региона ORF2 генома FCV. В качестве 
внешней группы использовали родственные FCV штам-

Дендрограмма, построенная на основе выравнивания аминокислотных последовательностей региона ORF2 генома представленных 
в базе данных GenBank штаммов FCV и изолятов, выделенных в Сибири.



273

Вопросы Вирусологии. 2018; 63(6)
DOI: http://dx.doi.org/10.18821/0507-4088-2018-63-6-268-274

Оригинальные исследОвания

Обсуждение
В результате исследований установлено, что сибир-

ские изоляты FCV3 и FCV7, а также выделенный нами 
штамм Eshli имеют более значительные генетические 
различия между собой, чем с некоторыми зарубежны-
ми штаммами. Идентичность нуклеотидных последо-
вательностей изолятов Eshli и FCV7 составила 79,4%, 
Eshli и FCV3 – 75,4%, FCV7 и FCV3 – 74,3%. 

По данным некоторых исследователей, вакцины, изго-
товленные на основе референсных штаммов F9 и F255, 
не всегда защищают животных от калицивирусной ин-
фекции, что вызвано генетической вариабельностью 
вируса и различиями между полевыми и вакцинными 
штаммами в пределах 21,3–38% [4, 8, 19, 26]. Мутации 
в геноме вируса затрагивают области, ответственные за 
репродукцию капсидных белков. Эта стратегия эволюци-
онно сформировалась у многих вирусов для уклонения от 
иммунной системы организма хозяина. Результаты наших 
исследований подтвердили эти данные и показали, что 
генетические различия сибирских изолятов и вакцинных 
штаммов, входящих в состав импортных вакцин, приме-
няющихся в нашей стране, также имеют место и находят-
ся приблизительно в тех же пределах. Так, идентичность 
нуклеотидных последовательностей изолята FCV3 и вак-
цинного штамма F9 (М86379) составила 75,5%, FCV3 и 
вакцинного штамма F255 (U07130) – 76,1%. Для изолята 
FCV7 и штамма F9 эти показатели составили 76,5%, а для 
FCV7 и F255 – 79,7%. Идентичность штаммов Eshli и F9 
составила 76,3%, Eshli и F255 – 78,7%. 

Полученные данные свидетельствуют о наличии гене-
тических различий между полевыми сибирскими изоля-
тами и вакцинными штаммами, к тому же практический 
опыт использования вакцин на их основе, рост заболевае-
мости кошек в регионе указывают на их недостаточную 
эффективность. В данной работе для секвенирования мы 
использовали регион второй открытой рамки считывания 
(ORF2), анализ последовательностей которого, возможно, 
не полностью отражает уровень мутации генома вируса, 
поэтому для более глубокого анализа этих различий не-
обходимо проводить сравнительное изучение нуклеотид-
ных последовательностей полного генома вируса [26]. 

Очевидно, вакцины, содержащие штаммы вируса, вы-
деленные несколько десятилетий назад, не могут обеспе-
чить полноценную защиту животных от инфицирования 
генетически измененными штаммами, циркулирующими 
в настоящее время на конкретной территории [27, 28]. 

В России вирус впервые был выделен в 1993 г. Он 
депонирован в коллекцию культур микроорганизмов 
ВГНКИ как штамм FCV Ларс-30ДЕП [1]. К сожалению, 
не было возможности включения его в данный анализ.

Нами выделены изоляты FCV от животных с разными 
клиническими формами заболевания: острой респира-
торной, субклинической и системной, но не установлена 
связь клинической формы заболевания с определённы-
ми последовательностями генома FCV. Ряд исследова-
телей также безуспешно пытались определить вариации 
нуклеотидов генома FCV или аминокислотных после-
довательностей, уникальных для разных клинических 
проявлений болезни [5, 6, 20, 29]. Генетическая основа 
патогенности FCV остается пока неустановленной. 

Заключение
В последние годы наблюдается рост заболеваемости 

домашних кошек вирусными инфекциями, в том числе 

вызванными FCV. Одной из причин является массовый, 
часто неконтролируемый ввоз племенных животных с 
неизвестным статусом в отношении инфекционных бо-
лезней и историей вакцинации из других стран, концен-
трация их в питомниках и частые перемещения из зоо-
технических или коммерческих соображений. В такой 
ситуации значительно возрастает риск заноса и распро-
странения возбудителя на конкретной территории. Воз-
можен также обмен генетически различными штаммами 
между местной и импортированной популяциями жи-
вотных. В связи с этим сопоставление данных о проис-
хождении животных с результатами филогенетического 
анализа может оказать большую помощь в определении 
источников и путей заноса возбудителей в тот или иной 
регион, а также в выявлении и отслеживании новых и 
высоковирулентных штаммов вирусов.

Результаты наших исследований показали, что кали-
цивироз часто встречается в популяции кошек в Сиби-
ри. Вирус выявлен у 14,3% обследованных животных. 
Выделенные нами изоляты и штамм вируса генетически 
отличаются друг от друга и от референсных вакцинных 
и полевых штаммов, последовательности которых опу-
бликованы в базе данных GenBank. Установлено, что в 
питомниках, расположенных в одном географическом 
регионе и не имеющих контактов и связей друг с дру-
гом, популяции вируса имеют генетические отличия. 
Выявлено близкое родство некоторых полевых изолятов 
со штаммами, циркулирующими на территории других 
стран, территориально удалённых от региона Сибири. 
Выделено от животных с клиническими признаками 
калицивирусной инфекции, подтверждённой результа-
тами ОТ-ПЦР, и охарактеризовано 7 изолятов вируса. 
Нуклеотидные последовательности  штамма Eshli опу-
бликованы в GenBank под номером KY858969.

Полученные результаты исследований важны при раз-
работке диагностических тест-систем и мониторинге рас-
пространения различных штаммов на территории РФ. 
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ской поддержки.
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