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Аннотация
Молекулярно-филогенетическое исследование ВЛКРС в Республике Дагестан включало ПЦР-диагностику 362 проб 

и анализ гена env. Общая пораженность составила 28,7 %. Выявлено преобладание генотипа G4 (≈ 80 %) над G7 (≈ 19 %). По-
следовательности G7 ВЛКРС образовали кластеры, указывающие на локальную передачу, последовательности G4 отличились 
большей генетической гетерогенностью и кластеризацией с последовательностями из Казахстана и Ростова-на-Дону.

Abstract
The molecular phylogenetic study of BLV (Bovine Leukemia Virus) in the Republic of Dagestan included PCR diagnostics 

of 362 samples and analysis of the env gene. The overall prevalence was 28.7 %. A predominance of genotype G4 (≈ 80 %) over G7 
(≈ 19 %) was detected. The G7 BLV sequences formed clusters indicating local transmission, while the G4 sequences showed greater 
genetic heterogeneity and clustering with sequences from Kazakhstan and Rostov-on-Don.

Введение
Вирус лейкоза крупного рогатого скота (ВЛКРС) — это представитель рода дельтаретровирусов семейства 

ретровирусов, вызывающий энзоотический лейкоз крупного рогатого скота, который приводит к раковым забо-
леваниям и снижению продуктивности животного. Большинство инфицированных животных остаются бессим-
птомными носителями; лимфосаркома наблюдается только у 5 % инфицированных животных, однако около 30 % 
демонстрируют стойкий лимфоцитоз [1].

Штаммы ВЛКРС дифференцируются на 12 генотипов (G1-G12), при этом филогенетический анализ зача-
стую проводят по нуклеотидным последовательностям гена env [2].

Распространенность ВЛКРС может сильно различаться в зависимости от региона мира и отдельной стра-
ны. Например, страны Западной Европы рапортуют о практически полном искоренении ВЛКРС на своей тер-
ритории за  счет противоэпидемических мероприятий, а  в Северной Америке, напротив, сохраняется высокая 
распространенность вируса (≈ 80 %) [3]. Для улучшения эпизоотической ситуации в России требуются новые 
исследования, посвященные диагностике и эпидемиологическому анализу ВЛКРС в разных регионах страны.

Материалы и методы
В исследовании использовалась геномная ДНК лейкоцитов периферической крови 362 голов молочного 

и мясного КРС из семи районов Республики Дагестан (РД) (рис. 1). Для диагностики ВЛКРС использовалась 
коммерческая тест-система на основе ПЦР-РВ РеалБест-Вет ДНК BLV («Вектор-Бест», Россия).

Для генотипирования и филогенетического анализа использовались последовательности генома ВЛКРС, 
кодирующие фрагмент гена env.

Филогенетический анализ проводился с использованием ПО MEGA6 методом присоединения ближайших 
соседей, основанным на двухпараметрической модели Кимуры, и с помощью веб-утилиты IQTree v1.6.12 мето-
дом максимального правдоподобия. Статистическая значимость топологии филогенетических деревьев оценива-
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лась с помощью бутстреп-анализа (n = 1000). Индексы идентичности нуклеотидных последовательностей были 
получены с помощью ПО SDTv1.2. Для получение аминокислотных последовательностей и их множественных 
выравниваний применялось ПО Geneious Pro 5.3.

Результаты
Разные районы РД сильно отличались по распространенности ВЛКРС. Так, в Унцукульском районе не было 

обнаружено ни одной инфицированной особи, в Буйнакском, Карабудахкентском и Табасаранском районах доля 
ВЛКРС-положительных особей КРС была крайне низкой (3,3; 5 и 3,3 % соответственно). Бабаюртовский район, 
напротив, отмечался высоким распространением ВЛКРС в стадах — 35 %.

После первичной диагностики ВЛКРС-положительные пробы использовались для  секвенирования гена 
env ВЛКРС, генотипирования вирусов и филогенетического анализа (рис. 2).

Филогенетическое дерево показало, что большинство вариантов G7 образуют монофилетические класте-
ры. Это указывает на межхозяйственное распространение G7 ВЛКРС в пределах одного района (см. рис. 2, а). 
С другой стороны, G4 ВЛКРС в РД представляет более гетерогенную популяцию: некоторые последовательности 
гена env G4 группируются с последовательностями из Казахстана (см. рис. 2, б), в то время как другие — с секве-
нированными фрагментами гена env из Ростова-на-Дону в России (см. рис. 2, в). Стоит отметить, что случаи 
поражения молодняка и структурность кластеров близких вирусов подтверждают, что новые вспышки ВЛКРС 

Рис. 1. Географическое расположение мест отбора проб в Республике Дагестан

Рис. 2. Фрагменты филогенетического дерева, построенного для области env исследованных вариантов ВЛКРС из РД: а — 
фрагмент дерева для G7 ВЛКС; б — фрагмент дерева для G4 ВЛКРС, имеющих близкое происхождение с G4 из Казахстана; 

в — фрагмент дерева для G4 ВЛКРС, имеющих близкое происхождение с G4 из Ростова-на-Дону

а б в
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в основном обусловлены передачей инфекции внутри региона, а не ввозом из других мест. Однако корреляции 
между количеством инфицированных животных, породой и возрастом найдено не было.

Заключение
Изучение ВЛКРС в  РД показало выраженную неравномерность его распространения: в  одних районах 

вирус практически не выявляется (0–3,3 %), тогда как в Бабаюртовском районе доля инфицированных животных 
была велика — 35 %. При  этом не  установлено корреляции между наличием ВЛКРС и  породой или возрас-
том КРС. Молекулярно-генетический анализ показал циркуляцию двух основных генотипов вируса: G4 и G7. 
Штаммы G7 образуют генетически однородные кластеры, отражающие локальные цепочки передачи, тогда как 
некоторые последовательности env генотипа G4 кластеризуются с последовательностями из Казахстана и Росто-
ва-на-Дону.
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