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Род Pestivirus семейства Flaviviridae включает 11 видов. Пестивирусы крупного рогатого скота (КРС) явля-
ются возбудителями вирусной диареи – болезни слизистых (ВД – БС), широко распространённой среди 
этих животных, и включают 3 генетически различающиеся вида: пестивирус А (bovine viral diarrhea virus 1, 
BVDV-1), В (BVDV-2) и H (BVDV-3, HoBiPeV). Число субтипов BVDV-1 составляет 21, BVDV-2 – 4 и BVDV-3 – 4.  
Наличие полиморфизма вирусов затрудняет диагностику вызываемых ими заболеваний, снижает эффек-
тивность вакцинации и контрольных программ.
Для поиска научных статей использовали базы данных PubMed, MedLine, Web of Science, Scopus, eLIBRARY.
RU за 2000–2021 гг.
Пестивирус А (BVDV-1) характеризуется повсеместным распространением, но чаще регистрируется в стра-
нах Европы. Наибольшее количество его субтипов выявлено у КРС в Италии и Китайской Народной Респу-
блике (КНР). Вирус широко распространён в Центральном регионе РФ (субтипы 1а и 1m). На территории 
Сибири среди аборигенных и импортированных животных циркулируют 11 субтипов BVDV-1: 1а (5%), 1b 
(35%), 1c (5%), 1d (10%), 1f (20%), 1g, 1i (по 2,5%), 1j, 1k, 1p и 1r (по 5%). Пестивирус В (BVDV-2) более 
вирулентный, встречается реже, преимущественно в Соединённых Штатах Америки (США), Канаде, Брази-
лии, Аргентине, Уругвае, некоторых странах Европы: Федеративной Республике Германия (ФРГ), Словакии, 
Италии и Азии (Южная Корея, Япония и Монголия). В Сибирском регионе выявлены 3 его субтипа: 2a (25%), 
2b (10%) и 2с (5%). Пестивирус H (BVDV-3) циркулирует на территории Европы, Азии и Южной Амери-
ки. Основным путём заноса для этого возбудителя служат контаминированные биологические препараты.  
В России BVDV-3 итало-бразильской группы (3a) выявлен в 7 лотах эмбриональной сыворотки.
Установлена роль пестивирусов в возникновении респираторных болезней телят, абортов, системных ин-
фекций и энтеритов как у телят, так и у взрослых животных. Источником инфицирования в подобных случа-
ях является контаминированная живая вакцина.
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Genetic diversity and distribution of bovine pestiviruses 
(Flaviviridae: Pestivirus) in the world and in the Russian 
Federation
Alexander G. Glotov, Tatyana I. Glotova, Alexey V. Nefedchenko, Svetlana V. Koteneva

FSBIS Siberian Federal Scientific Center for Agrobiotechnologies of the Russian Academy of Sciences, Institute of 
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The genus Pestivirus of the family Flaviviridae includes 11 species. Bovine pestiviruses are the causative agents of 
viral diarrhea/mucosal disease and include three genetically distinct species: pestivirus A (BVDV-1), B (BVDV-2), 
and H (BVDV-3). The number of BVDV-1 subtypes is 21, BVDV-2 – 4, and BVDV-3 – 4, which complicates the 
diagnosis of associated diseases, reduces the effectiveness of vaccination and control programs.
We performed the search in the PubMed, Web of Science, Scopus, eLIBRARY.RU databases for articles published 
in 2000–2021.
Pestivirus A is distributed everywhere, although the largest number of subtypes was found in cattle in Italy and 
China. The virus is widespread in the Central region of the Russia (subtypes 1a and 1m). In Siberia, eleven 
subtypes circulate among native and imported animals: 1a (5%), 1b (35%), 1c (5%), 1d (10%), 1f (20%), 1g, 1i 
(both 2.5%), 1j, 1k, 1p, and 1r (all for 5%). Pestivirus B subtype is more virulent, found less frequently and mainly 
in the North and South America, in some European countries, and in Asia. Three subtypes have been identified 
in Siberia: 2a (25%), 2b (10%), and 2c (5%). Pestivirus H circulates in Europe, Asia and South America. The 
main route of entry is contaminated biological products. In Russia, BVDV-3 of the Italian-Brazilian group (3a) was 
detected in 7 lots of fetal bovine serum.
The role of the virus in the occurrence of respiratory diseases in calves, abortion, systemic infection and enteritis in 
calves and adult animals has been established. The source of the virus in such cases was a contaminated modified 
live vaccine.
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Введение

К настоящему времени классификация рода 
Pestivirus семейства Flaviviridae претерпела измене-
ния. В 2017 г. Международным комитетом по таксо-
номии вирусов (International Committee on Taxonomy 
of Viruses, ICTV) предложено включение 7 новых 
видов в дополнение к 4 существовавшим ранее. Вне 
зависимости от принадлежности к основному хозяи-

ну предложены названия с использованием формата 
Pestivirus X, где Х – индекс, обозначающий соответ-
ствующий вид. При этом изменились наименования 
видов, однако изоляты по-прежнему означаются по их 
первоначальным названиям. Прототипный вид ви-
руса переименован в пестивирус А (вирус вирусной 
диареи крупного рогатого скота (КРС) 1 типа; bovine 
viral diarrhea virus 1, BVDV-1), пестивирус В (вирус 
вирусной диареи КРС 2 типа; BVDV-2), пестивирус С  
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(вирус классической чумы свиней; classic swine fever 
virus, CSFV) и пестивирус D (вирус пограничной бо-
лезни овец; Border disease virus, BDV). Новые виды 
включают в себя Pestivirus E (пестивирус вилорога; 
pronghorn pestivirus), Pestivirus F (вирус Бунгованна; 
Bungowannah virus), Pestivirus G (пестивирус жирафа; 
giraffe pestivirus), Pestivirus H (вирус вирусной диареи 
КРС 3 типа, BVDV-3; HoBi-like pestivirus, HoBiPeV), 
Pestivirus I (пестивирус овец; Aydin-like (Айдын-по-
добный) pestivirus, sheep pestivirus), Пестивирус J 
(пестивирус крыс; rat pestivirus) и пестивирус K (ати-
пичный пестивирус свиней; atypical porcine pestivirus) 
[1].

Пестивирусы КРС являются возбудителями вирус-
ной диареи – болезни слизистых оболочек (ВД – БС), 
широко распространённой и экономически значимой 
инфекции [2–5]. Наибольшее распространение этих 
патологических агентов выявлено   в странах с высо-
кой плотностью расселения животных, где не прини-
маются систематические меры контроля заболеваний 
и эпизоотическая ситуация определяется патогенети-
ческими механизмами, посредством которых возбу-
дители могут сохраняться в популяциях КРС.

У восприимчивых животных все виды пестиви-
русов вызывают сходную патологию, включающую 
острые инфекции с иммуносупрессией, энтериты, 
рассасывание эмбрионов, аборты на всех стадиях 
стельности (вынашивания), врождённые уродства 
плода, рождение слабых телят, бесплодие, респира-
торную патологию и ВД – БС [4, 6–12]. Кроме этого, 
рассматриваемые патогены могут являться контами-
нантами биологических препаратов (эмбриональная 
сыворотка; перевиваемые линии клеточных культур; 
вакцины для медицины и ветеринарии; препараты ин-
терферонов, трипсина, биотехнологические препара-
ты; эмбрионы; стволовые клетки; сперма быков-про-
изводителей и др.) [13–20].

На течение болезни оказывают влияние вирулент-
ность инфицирующего штамма, иммунный статус 
животного, его молочная продуктивность, условия 
содержания и кормления, а также многие другие хо-
зяйственные факторы [3, 21]. Характер эпизоотиче-
ской ситуации и стационарность очагов инфекции 
поддерживаются в основном за счёт циркуляции 
и постоянной эволюции определённых энзоотиче-
ских штаммов либо заноса новых. Во втором случае 
возможно проявление широкого спектра симптомов, 
описанных в литературе. В подобных ситуациях ви-
рус может рассматриваться как вновь возникающий 
(re-emerging) [22–24].

Большую роль в распространении возбудителя 
в популяциях КРС могут играть вакцинные препара-
ты, контаминированные в ходе производства неци-
топатогенными штаммами пестивирусов. Последние 
заносятся в клеточные культуры случайным образом 
из не прошедшей проверку эмбриональной сыворот-
ки, используемой для размножения вакцинных штам-
мов [16, 17].

Целями настоящего обзора являются систематиза-
ция и актуализация научных данных о генетическом 

разнообразии пестивирусов, циркулирующих среди 
КРС в мире и на территории Российской Федерации.

Характеристика возбудителей
Все пестивирусы имеют сходное строение вириона. 

Их геном представлен однонитевой РНК положитель-
ной полярности размером 12,3 т.п.н. Она имеет од-
ну открытую рамку считывания (open reading frame, 
ORF) длиной ~4 тыс. кодонов, кодирующую 12 струк-
турных и неструктурных белков (Npro-C-Erns-E1-E2-
p7-NS2-NS3-NS4A-NS4B-NS5A-NS5B). Этот участок 
фланкирован с 5’- и 3’-концов нетранслируемыми об-
ластями (untranslated region) (5’-UTR и 3’-UTR) [5, 7]. 
Из всех регионов вирусного генома для дифференци-
ации (сравнительного изучения) и филогенетическо-
го анализа широко используются 5’-UTR, Npro и E2 
[5, 25].

Изменения в геноме пестивирусов являются резуль-
татом 3 процессов, приводящих к образованию раз-
личающихся, но близкородственных мутантов (суб-
типов): 1) накопление точечных мутаций в результате 
ошибок РНК-зависимой РНК-полимеразы; 2) негомо-
логичная рекомбинация РНК; 3) рекомбинация гомоло-
гичной РНК. Частота мутаций аналогична таковой для 
других РНК-содержащих вирусов; считается, что 1 то-
чечная мутация вводится в геном пестивируса за 1 цикл 
репликации [26]. Предполагается, что средняя скорость 
эволюции штаммов для региона 5’-UTR составляет  
9,3 × 10-3 замен/сайт/год с интервалом достоверности 
между 4,8 и 14,7 замен/103 нуклеотидов [20].

Число известных к настоящему времени субти-
пов BVDV-1 составляет 21, BVDV-2 – 5 и BVDV-3 –  
4. Роль их в инфекционной патологии КРС до конца 
не ясна. Все виды включают цитопатогенные и не-
цитопатогенные биотипы [7, 23, 26]. Существование 
подобного полиморфизма затрудняет диагностику 
вызываемых пестивирусами заболеваний, а также 
снижает эффективность вакцинации и контрольных 
программ. До настоящего времени не известно, обла-
дают ли эти виды вируса взаимной перекрёстной за-
щитой [27, 28]. Во всём мире наиболее распростране-
ны BVDV-1a и BVDV1-b, которые наряду с BVDV-2a 
входят в состав большинства коммерческих вакцин-
ных препаратов [4].

В СССР вызываемые пестивирусами инфекции 
регистрировались с 1970 г.; к этому же времени от-
носится выделение штаммов данных возбудителей, 
однако в указанный период проведение их полной 
идентификации не представлялось возможным.

Эпизоотология заболевания
ВД-БС регистрируется во всех странах мира и чаще 

носит энзоотический характер. Инфицированность КРС 
составляет 60–85% в зависимости от региональных осо-
бенностей. В стадах с наличием персистентно инфици-
рованных животных она может достигать 90–100% [4].

Источники и пути передачи возбудителя
Для выживания в популяции хозяина КРС пестиви-

русы используют комбинированную стратегию, осно-
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ванную на двух принципах: «инфицируй и исчезай» 
(эстафетная передача) и «инфицируй и персисти-
руй». В первом случае это приводит к возникновению 
у восприимчивых животных преходящих «транзит-
ных» острых форм инфекции (ТИ) и дальнейшей пе-
редаче её другим, а во втором – к пожизненной перси-
стентной инфекции (ПИ) у отдельных особей путём 
уклонения от их иммунной защиты при помощи уни-
кальных механизмов, не имеющих аналогов у других 
вирусов [31]. Поэтому транзитно инфицированные 
животные являются кратковременными и тупиковы-
ми источниками патологического агента, в то время 
как имеющие ПИ представляют собой его постоян-
ный эндогенный источник в стаде и играют основную 
роль в поддержании стационарного неблагополучия 
животноводческих хозяйств [4, 10].

Распространение видов вируса
Пестивирус А (BVDV-1) распространён по всему 

миру, однако частота его выявления выше в странах 
Европы. Согласно опубликованным последователь-
ностям, большинство изолятов вируса относится 
к BVDV-1 (88,2%), что значительно выше, чем доля 
BVDV-2 (11,8%). При этом чаще всего встречается 
BVDV-1b, затем 1a и 1c [26]. Наибольшее количество 
субтипов (до 21) выявлено у КРС в Италии [32] и Ки-
тайской Народной Республике (КНР) [33].

В РФ исследования по филогенетическому анали-
зу изолятов вирусов носят фрагментарный характер. 
Установлено широкое распространение вируса 1 типа 
среди КРС в Центральном регионе РФ [34] и выяв-
лены 2 антигенно отличающихся штамма вируса (1а 
и 1m) в популяциях домашнего скота и лесных бизо-
нов (Bison bison athabascae) [35].

На территории Сибирского региона при иссле-
довании молочных комплексов среди аборигенных  
и импортированных животных установлена циркуля-
ция 11 субтипов BVDV-1: 1а (5%), 1b (35%), 1c (5%), 
1d (10%), 1f (20%), 1g, 1i (по 2,5%), 1j, 1k, 1p и 1r (по 
5%) (рисунок)*. Преобладающим оказался BVDV-1b, 
выявленный у имеющего различного характера пато-
логию местного и импортного скота [36, 37]. BVDV-
1с и BVDV-1d детектированы в пробах сыворотки 
крови телят с респираторными заболеваниями, рож-
дённых от нетелей (не рожавших ранее половозрелых 
самок КРС) из Голландии и Франции, а также у те-
лёнка местного происхождения. Присутствие BVDV-
1f установлено в сыворотке крови телёнка с респира-
торной патологией, рождённого импортированной из 
Федеративной Республики Германия (ФРГ) нетелью. 
Помимо этого, данный субтип выявлен в пробах сы-
воротки крови коров (в т.ч. нетелей) отечественных 
пород в 3 регионах Сибири. BVDV-1i обнаружен  
у телёнка отечественного происхождения, а BVDV-1р –  
у рождённого нетелью из ФРГ. Вариант BVDV-1а 
детектирован во внутренних органах абортирован-
ного плода и сыворотках крови телят австрийского 

и голландского происхождения, BVDV-1g – в висце-
ральных органах телёнка немецкого происхождения. 
Наличие субтипа BVDV-1k установлено во внутрен-
них органах телёнка от нетели из Франции. Наконец, 
BVDV-1j явился контаминантом эмбриональных сы-
вороток и клеточных культур.

В литературе имеются сообщения о выявлении ва-
рианта BVDV-1f на территории Словении [38] и Ав-
стрии с высокой частотой у персистентно инфициро-
ванных животных. Спорадически этот субтип вируса 
обнаруживался в Италии [39] и Турции, однако опи-
сания клинических синдромов болезни отсутствова-
ли. BVDV-1r вызвал вспышку пневмонии тяжёлого 
течения и геморрагического энтерита на западе Тур-
ции [40]. В России указанные субтипы детектированы 
у телят с признаками тяжёлой острой фибринозной 
бронхопневмонии, рождённых от импортированного 
из Австрии и ФРГ скота, а также у телят из Новоси-
бирской области.

Таким образом, полученные данные свидетельству-
ют о циркуляции большого количества субтипов пе-
стивируса А среди отечественного и импортирован-
ного КРС.

Пестивирус В (BVDV-2) встречается с меньшей 
частотой. Этот агент выделен от КРС в США [41], 
Канаде [42], Бразилии [43], Аргентине [44], Уругвае 
[45], некоторых странах Европы (ФРГ [46], Словакия 
[47], Италия [20]) и Азии: Южной Корее [48], Японии 
[49] и Монголии [50]. Считается, что заносу его на 
европейскую территорию способствовали контами-
нированная эмбриональная сыворотка и другие био-
логические продукты, в частности вакцинные пре-
параты [20, 51]. Данный вид вируса, считающийся 
наиболее вирулентным, подразделяется на 4 субтипа 
(2а…2d) [51] и преобладает в США и Канаде, дости-
гая 50% от всех выделенных штаммов [4].

В Сибири у животных импортного и отечественно-
го происхождения обнаружены 3 субтипа BVDV-2 –  
2a (25%), 2b (10%) и 2с (5%) [29, 36, 37]. Пер-
вые 2 из них признаны основными этиологическими 
агентами патологии воспроизводства и системной ин-
фекции с геморрагическим синдромом [4, 42, 52, 53]. 
На территории Сибирского региона BVDV-2a изоли-
рован в 2008 г. от абортировавшей коровы местного 
происхождения, а субтип BVDV-2b выявлен у завезён-
ных из США нетелей при вспышке массовых абортов, 
а также у рождённых телят в возрасте до 30 дней на 
фоне энтеритов и пневмоний [29, 36, 37].

BVDV-2c считается редким субтипом и впервые 
зарегистрирован в 2013–2014 гг. в ФРГ и Голландии 
у серонегативных животных при массовой энзоотиче-
ской вспышке. Он вызывал снижение молочной про-
дуктивности у коров, лихорадку, респираторное за-
болевание и геморрагический энтерит у телят, коров 
(включая нетелей) [54, 55]. В 2016 г. BVDV-2c обнару-
жен при вспышке болезни у мелких жвачных животных 
(Ruminantia) в Южной Италии, где он циркулировал 
начиная с 2004 г. [56]. Нами установлена циркуляция 
данного субтипа, ранее не выявляемого в нашей стра-
не, среди перманентно и транзиторно инфицирован-

*Дополнительные материалы расположены на сайте журнала: 
https://virusjour.elpub.ru/jour
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ного скота, импортированного из ФРГ. В связи с этим 
к факту обнаружения BVDV-2b и BVDV-2c на терри-
тории РФ следует относиться с определённой эпиде-
миологической настороженностью, учитывая их по-
тенциальную эмерджентность и отсутствие в составе 
коммерческих вакцин.

По нашему мнению, наибольшее распространение 
вируса в России приходилось на период 2006–2015 
гг., будучи связано с интенсификацией молочного 
скотоводства и массовым завозом высокопродуктив-
ного импортного скота. Однако выявление некоторых 
«экзотических» субтипов, описанное в единичных 
странах (например, в ФРГ, Голландии и Италии) сре-
ди аборигенного КРС в «закрытых» хозяйствах, куда 
не осуществлялся ввоз сторонних особей, диктует не-
обходимость критически подходить к данному выво-
ду и предположить, что эти разновидности возбуди-
теля существовали в сибирской популяции животных 
на протяжении длительного периода времени. Уста-
новление источника происхождения указанных суб-
типов не представляется возможным.

Пестивирус Н (BVDV-3, HoBi-like, HoBiPeV). Рас-
пространение этого вируса, возможно, до настоящего 
времени ограничено несколькими регионами и связа-
но с использованием контаминированных биологиче-
ских препаратов. Впервые HoBiPeV выделен из пар-
тии эмбриональной сыворотки, собранной в Брази-
лии, но расфасованной на европейской территории, 
и охарактеризован в ФРГ [57]. Изолят, названный 
D32/00_HoBi, признан прототипным для бразильской 
группы вирусов. После этого несколькими автора-
ми идентифицированы генетически различающиеся 
подтипы, имеющие региональное распространение, 
в частности тайская [58], индийская [59] и итальян-
ская группы [11]. Таким образом, на сегодняшний 
день установлено наличие 4 генетических групп дан-
ного вируса (BVDV-3a…d).

В зарубежной литературе приводятся сообщения 
об обнаружении генома BVDV-3 в эмбриональ-
ной сыворотке. Так, М. Giammarioli и соавт. [61] 
в результате исследования методом полимеразной 
цепной реакции (ПЦР) 26 архивных партий пре-
парата, полученных на протяжении 1992–2013 гг. 
и прошедших процессы фильтрования и гамма-об-
лучения, выявили 15 содержащих HoBi-like вирус 
серий. При этом 7 партий были произведены в Юж-
ной Америке и 1 – в Австралии. Страна происхож-
дения для оставшихся 7 серий не была определена. 
Филогенетический анализ показал, что обнаружен-
ный вирус относится к бразильской группе и был 
занесён на территорию Италии с эмбриональной 
сывороткой.

Изучение 90 серий коммерческой сыворотки, про-
изведённой в США, но расфасованной в Европе, 
привело к отрицательным результатам в отношении 
BVDV-3, однако в 19 из них присутствовал BVDV-1, 
а в 1 – BVDV-2 [62]. По данным отечественных ис-
следователей, BVDV-3 обнаружен в составе коммер-
ческой вакцины против чумы мелких жвачных живот-
ных на территории Республики Таджикистан [60].

Проведёнными на территории Сибирского региона 
исследованиями установлено наличие генома вируса 
в 7 из 18 исследованных образцов использовавшихся 
в России эмбриональных сывороток 2 производите-
лей. Вирусная РНК присутствовала в 2 лотах сыво-
ротки российского (ООО «Биолот») и 5 сериях им-
портного производства (PAA Laboratories, Австрия). 
Филогенетический анализ нуклеотидных последова-
тельностей продемонстрировал их принадлежность 
к штаммам итальянской подгруппы вируса [15, 37]. 
Позже Pestivirus H выделен в клеточной культуре 
и установлена его этиологическая роль в возникнове-
нии респираторной формы болезни у телят [30].

В другой работе получены доказательства роли виру-
са в снижении коэффициента оплодотворения, а также 
в этиологии абортов, системной инфекции и энтеритов 
у телят и взрослых животных. Вспышки инфекции за-
регистрированы в естественных условиях на 3 круп-
ных молочно-товарных фермах; высказано предполо-
жение о связи этих вспышек с заносом возбудителя 
в ранее благополучные хозяйства с живой вакциной 
против нодулярного дерматита КРС. Нуклеотидный 
сиквенс последовательностей 3 выявленных у жи-
вотных изолятов вируса установил их идентичность 
со штаммом BVDV-3, присутствовавшим в вакцине. 
Филогенетический анализ участка последовательно-
сти 5’-UTR генома изолятов отнёс их к штаммам виру-
са, выделенным в Бразилии и Италии (BVDV-3a) [63].

Согласно итальянским исследователям, низкая часто-
та выявления HoBiPeV в Италии и отсутствие циркуля-
ции его в других европейских странах подтверждают 
гипотезу о занесении данного варианта с контаминиро-
ванными биологическими продуктами, а не с инфици-
рованными животными [20]. Наши данные полностью 
согласуются с подобным утверждением.

Заключение
Анализ литературных данных свидетельствует 

о распространённости BVDV-1 во всём мире, преиму-
щественно в Европейском регионе. Субтип BVDV-2 
по сравнению с ним более вирулентен и чаще встреча-
ется на территории Северной Америки, реже – в дру-
гих странах. Основными источниками этих патогенов 
являются КРС в процессе осуществления операций 
по международной торговле и контаминированные 
биологические препараты. Распространение BVDV-3 
в настоящее время ограничено несколькими регио-
нами Южной Америки, Европы и Азии; главным его 
источником также выступают контаминированные 
биопрепараты.

По данным отечественных исследователей, на тер-
ритории Российской Федерации установлено широ-
кое распространение возбудителей ВД – БС, цирку-
лирующих среди КРС отечественного и иностранно-
го происхождения. При этом отмечается достаточно 
высокая степень гетерогенности этих инфекционных 
агентов. На основании филогенетического анализа 
установлена циркуляция 12 субтипов BVDV-1, 3 суб-
типов BVDV-2 и 1 – BVDV-3. Преобладающими явля-
ются BVDV-1b и BVDV-2a.
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По нашему мнению, высокий уровень генетической 
гетерогенности BVDV-1 и территориального распро-
странения пестивирусов в целом объясняются интен-
сификацией молочного животноводства в РФ, сопро-
вождающейся концентрацией животных на ограни-
ченных территориях, торговлей КРС внутри страны 
и завозом штаммов вирусов с территории других го-
сударств при отсутствии или недостаточности офици-
альных мер контроля.

Впервые установлена циркуляция 2 новых субти-
пов BVDV-2 (b и c), ранее не регистрировавшихся 
на территории РФ. К факту обнаружения указанных 
вариантов необходимо относиться с определённой 
эпидемиологической настороженностью, учитывая 
их эмерджентность и отсутствие в составе коммерче-
ских вакцин.

Отсутствие на сегодняшний день вакцин против 
BVDV-3 создаёт условия для распространения ви-
руса в популяциях КРС и во многом снижает эффек-
тивность специфической профилактики ВД – БС. 
Недостаточность же систематического контроля 
биопрепаратов в значительной степени способству-
ет распространению возбудителя. Биологические 
и биотехнологические продукты, контаминирован-
ные нецитопатогенными штаммами вирусов, следует 
рассматривать как возможный источник интродукции 
эмерджентных видов/субгенотипов пестивирусов 
КРС в новые регионы и страны, включая Россию. 
С учётом этого представляется необходимым продол-
жение исследований в данном направлении с преи-
мущественным акцентом на изучении филодинамики 
представителей рода Pestivirus.
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