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Первый случай ящура O/ME-SA/IND-2001 в Казахстане
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Министерства здравоохранения Республики Казахстан, пгт. Гвардейский, Республика Казахстан

в казахстане вспышки ящура регистрировались в 2011–2013 гг. в южных и восточных областях, в которых про-
водится вакцинация от ящура. в январе 2022 г. в с. киикты Шетского района карагандинской области республики 
казахстан отмечены случаи  заболевания крупного рогатого скота (крс), клинически сходные с ящуром. целью 
исследования явилось установление причины возникновения болезни и типирование возбудителя. материалы 
и методы. пробы от больных животных анализировали в пцр, секвенировали и типировали согласно протоколу, 
разработанному международным эпизоотическим бюро. результаты и обсуждение. в культуре клеток внк-21 
выделен цитопатогенный агент, идентифицированный методом от-пцр-рв и электронномикроскопически как 
вирус ящура. с целью определения происхождения вирусов проведено секвенирование и анализ нуклеотидной 
последовательности. в результате проведенных молекулярно-генетических исследований установлено, что забо-
левание крс в карагандинской области вызвано вирусом ящура, циркулирующим на территории приграничных 
с казахстаном стран (китай, россия, монголия) и относящимся к типу о, топотипу ME-SA генетической линии 
Ind-2001. выделенный на территории казахстана вирус ящура генетически связан с линией ящура из азии и явля-
ется новым для казахстана генотипом, отнесенным к топотипу ME-SA генетической линии Ind-2001. настоящее 
исследование еще раз доказывает необходимость постоянного генетического типирования вирусов ящура для 
повышения эффективности профилактических мероприятий.
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Abstract. In Kazakhstan, foot-and-mouth disease (FMD) outbreaks were recorded in 2011–2013 in the southern and 
eastern regions where FMD vaccination is in place. In January 2022, in Kiikty village of the Shetsky district, Karaganda 
Region, Republic of Kazakhstan, cases among cattle clinically similar to foot-and-mouth disease were reported.  
The aim of the research was to establish the cause of the disease and to perform the typing of the pathogen. Materials 
and methods. Samples from sick animals were tested using PCR, sequenced and typed in compliance with the protocol 
developed by the International Office for Epizootic Diseases (OIE). Results and discussion. A cytopathogenic agent has 
been isolated from the BHK-21 cell culture, identified through real-time RT-PCR and electron microscopically as FMD 
virus. Molecular genetic studies have revealed that the infection of cattle in the Karaganda Region was caused by the 
FMD virus circulating in the territory of the countries bordering Kazakhstan (China, Russia, Mongolia) and belonging 
to type O, topotype ME-SA, genetic line Ind-2001. FMD virus isolated in Kazakhstan is genetically related to the FMD 
line from Asia and is a new FMDV genotype for Kazakhstan, assigned to the ME-SA topotype of the Ind-2001 genetic 
line. This study once again proves the need for continuous genetic typing of FMD viruses to improve the effectiveness 
of preventive measures.
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ящур – широко известная трансграничная бо-
лезнь животных, признанная руководящим комите-
том глобальной рамочной программы по прогрес-
сивному контролю с трансграничными болезнями 
животных в европе в качестве приоритетного забо-
левания. ящур серьезно влияет на животноводство и 
нарушает региональную и международную торговлю 
животными и продуктами животного происхожде-
ния. ящуром могут заболеть люди. основной путь 
инфицирования людей – через сырое молоко боль-
ных животных и продукты его переработки, реже 
через мясо. у лиц, непосредственно контактирую-
щих с больными животными, возможна прямая пере-
дача инфекции (при доении, уходе, лечении, убое), 
воздушно-капельный путь заражения (при дыхании, 
кашле животных), а также через предметы, загряз-
ненные их выделениями. однако от человека к че-
ловеку инфекция не передается. болезнь циркулиру-
ет среди 77 % мирового поголовья скота: в африке,  
на ближнем востоке и в азии, а также на ограничен-
ной территории в Южной америке [1, 2]. страны,  
в настоящее время свободные от ящура без вакцина-
ции, остаются под постоянной угрозой проникнове-
ния этой болезни на их территорию. стремительная 
генетическая эволюция вирусов, геополитическая 
ситуация, бесконтрольное перемещение скота меж-
ду регионами или странами, эндемичными по ящуру, 
вызывают обеспокоенность по поводу инфицирова-
ния новым генотипом или серотипом ящура.

территория республики казахстан считалась 
благополучной по ящуру. при этом в 2015 г. девять 
областей на западе, в центре и на севере были при-

знаны зоной, свободной от ящура без вакцинации. 
а в 2017 г. еще пять регионов на юге и востоке по-
лучили статус свободных от ящура с вакцинацией 
(рис. 1). 

целью нашего исследования явилось установ-
ление причины возникновения заболевания крупно-
го рогатого скота (крс) в карагандинской области в 
2022 г. и типирование возбудителя.

материалы и методы

в работе использовали биологические пробы от 
больных животных с подозрением на ящур, достав-
ленные в январе 2022 г. из кииктинского сельского 
округа Шетского района карагандинской области.

пробы (соскобы из ротовой полости) от боль-
ных животных отбирали в хозяйствах ветеринарные 
врачи в ходе рутинного надзора и их доставляли в 
научно-исследовательский институт проблем био-
логической безопасности министерства здравоохра-
нения республики казахстан (ниипбб мз рк) для 
постановки диагноза и определения происхождения 
вируса.

материал из зева отбирали, аккуратно прижи-
мая язык шпателем и вводя стерильный ватный там-
пон. движением тампона вперед и назад собирали 
материал с задней поверхности глотки, миндалин и 
участков воспаления или изъязвления.

материал из носовой полости брали для выяв-
ления носительства вируса ящура. с этой целью вво-
дили стерильный ватный тампон (предварительно 
смоченный в физиологическом растворе) в носовой 

рис. 1. районирование территории казахстана на зоны, свободные от ящура без вакцинации (выделены голубым цветом) и с вакци-
нацией (выделены зеленым цветом)

Fig. 1. Zoning of the territory of Kazakhstan into areas free from FMD without vaccination (highlighted in blue) and with vaccination (high-
lighted in green)
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ход до упора на уровне носовой раковины и враща-
тельными движениями тампона собирали материал 
со слизистой оболочки. также процедуру повторяли 
в другом носовом ходу.

выделение рнк вируса ящура, пцр, секвениро-
вание и типирование проводили согласно протоколу 
RT-PCR and Sequencing Protocols for the Molecular 
Epidemiology of Exotic Virus Diseases of Animals, раз-
работанному в OIE/FAO World Reference Laboratory 
for Foot-and-Mouth Disease, Institute for Animal Health, 
Pirbright Laboratory, United Kingdom [3].

для выделения рнк вируса ящура из биомате-
риалов использованы наборы Viral RNA MiniKit фир-
мы Qiagen согласно рекомендациям изготовителя.

обнаружение вируса ящура проводили методом 
от-пцр-рв с помощью набора «вирус ящура-рв» 
фирмы «синтол». реакции проводили в амплифика-
торе RotorGene фирмы Qiagen при следующих усло-
виях: при температуре 55 °C в течение 900 с, 95 °с 
в течение 300 с, денатурации – 95 °с в течение 15 с и 
60 °с в течение 40 с. последние два шага повторены 
в течение 50 циклов с последующей выдержкой при 
температуре 4 °C согласно инструкции по примене-
нию набора.

идентификацию вируса ящура проводили в 
пцр с последующим секвенированием наработан-
ных пцр-продуктов. для этого использовали специ-
фические праймеры, а также набор для постановки 
от-пцр OneStepRT-PCR Kit фирмы Qiagen.

для наработки пцр-продуктов вируса ящура 
типа а использовали праймеры NK61 и A-1C562, 
а для типа о использовали праймеры NK61 и 
ARS-4 [4]: NK61 – GACATGTCCTCCTGCATCTG; 
A-1C562 – TACCAAATTACACACGGGAA; ARS-4 – 
ACCAACCTCCTTGATGTGGCT.

при использовании праймеров NK61 и A-1C562 
должен наработаться пцр-продукт размером 863–
866 п.о., характерный для вируса ящура типа а, тогда 
как для типа о, с праймерами NK61 и ARS-4, размер 
пцр-ампликонов должен соответствовать 1301 п.о.

пцр-анализ проводили с использованием 
OneStepRT-PCR kit (Qiagen). реакционная смесь со-
стояла из 20 пмоль/мкл прямых и обратных прайме-
ров, использовали воду, свободную от рнказы, и 5 мкл 
кднк в реакционном объеме 25 мкл. постановку 
от-пцр проводили с праймерами NK61, ARS-4 и 
A-1C562, рекомендованными N.J. Knowles et al. [4]. 
реакции проводили в амплификаторе MasterCycler 
фирмы Eppendorf при следующих условиях: при 
температуре 55 °C в течение 30 мин, 95 °с в течение 
15 мин, денатурации – 94 °с в течение 10 с, 55 °с в 
течение 30 сек и 72 °с в течение 1 мин. эти три шага 
повторены в 40 циклах с последующей выдержкой 
при температуре от 4 °C. 

электрофорез продуктов амплификации прово-
дили в аппарате для горизонтального электрофореза 
BioRad при напряжении 10 в/см. для электрофореза 
использовали 2,0 % (вес/объем) суспензию агарозы с 
0,5 мкг/мл бромистого этидия. разделение продуктов 

амплификации проводили в TаE-буфере. в качестве 
маркера молекулярных масс использовали GelPilot 1 
kbPlusLadder фирмы Qiagen.

документирование полученных результатов 
проводили при помощи системы фотодокументиро-
вания с трансиллюминатором и цифровой фотокаме-
рой BioRad. 

секвенирование осуществляли методом терми-
нирующих дидезоксинуклеотидов (метод сенгера) 
на автоматическом 16-капиллярном секвенаторе 
GeneticAnalyser 3130xl, AppliedBiosystems. в каче-
стве полимера для капилляров использовали рор-7. 
наработку терминирующих продуктов нуклеиновых 
кислот проводили методом циклического секвениро-
вания. 

анализ нуклеотидных последовательностей ге-
нов или их отдельных фрагментов проводили с по-
мощью различных пакетов компьютерных программ, 
таких как VectorNTISuite 9, BLAST, BioEdit 7.0. 

Филогенетический анализ проведен посред-
ством использования програмного обеспечения 
MEGA 11 с использованием метода Neighbor-Joining. 
консенсусное дерево начальной загрузки, получен-
ное с использованием 1000 реплик (bootstrap test), 
взято для представления истории эволюции анали-
зируемых таксонов. эволюционные расстояния рас-
считаны с использованием двухпараметрического 
метода кимуры и выражены в единицах количества 
замен оснований на сайт [5, 6].

результаты и обсуждение

в начале января 2022 г. в крестьянском хозяйстве 
села киикты Шетского района карагандинской обла-
сти произошла вспышка ящура у крс. заболевание 
характеризовалось повышением температуры тела, 
угнетением дыхания, хромотой, обильными истече-
ниями из ротовой полости, поражением слизистой 
оболочки ротовой полости (рис. 2). на основании 
клинических признаков поставлен предварительный 
диагноз «ящур». 

специалистами ветеринарной службы отобран 
биологический материал от больных животных и 

рис. 2. клинические признаки заболевания крс

Fig. 2. Clinical signs of the disease in cattle
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передан в ниипбб мз рк для подтверждения пред-
варительного диагноза и типирования возбудителя. 
поступившие образцы подвергнуты комплексно-
му вирусологическому исследованию. в результате 
проведенных исследований методом пцр в реаль-
ном времени в образцах от больных животных вы-
явлен вирус ящура. в культуре клеток внк-21 вы-
делен цитопатогенный агент, идентифицированный 
методом от-пцр-рв и электронномикроскопически 
как вирус ящура. 

с целью определения происхождения вирусов 
проведено секвенирование и анализ нуклеотидной 
последовательности. в результате проведенных 
молекулярно-генетических исследований установле-
но, что заболевание крс в карагандинской области 
вызвано вирусом ящура, относящимся к типу о, то-
потипу ME-SA генетической линии Ind-2001 (рис. 3). 
по результатам исследований все животные в очаге 
уничтожены, а в регионе проведена профилактиче-
ская вакцинация.

существуют семь серотипов ящура: A, O, C, 
азия 1, SAT1, SAT2 и SAT3, – среди которых серотип O  
имеет наибольшее распространение в мире. линия 
O/ME-SA/Ind-2001, впервые зарегистрированная в 
индии в 2001 г. [7], распространилась по всему миру 
и имеет 5 сублиний O/ME-SA/Ind-2001a-e [8, 9].  
к 2009 г. линия O/ME-SA/Ind-2001 (Ind-2001d) стала 
преобладающим вирусом серотипа O, вызывающим 
эпидемии в индии [10], и, по-видимому, вытеснила 
доминирующую линию O/ME-SA/PanAsia.

линия O/ME-SA/Ind-2001, аборигенная для 
индийского субконтинента, вызвала вспышки в 
северной африке, на ближнем востоке, в Юго-
восточной азии, на дальнем востоке и на остро-
ве маврикий, свободном от ящура, в период с 
2013 по 2017 г. после единичной вспышки 2009 г.  
в иране [11] линия Ind-2001 также стала причиной 
масштабных эпидемий в северной африке и на 
ближнем востоке в 2013–2014 гг. и в Юго-восточ-
ной азии в 2015 г. [12]. 

в 2017 г. а.м. тимина и соавт. сообщают о 
вспышке ящура в населенных пунктах среднеар-
гунск, падь Широкая и кайластуй забайкальского 
края российской Федерации, причиной которой яви-
лась линия O/ME-SA/Ind-2001d, которая ранее никог-
да не регистрировалась в россии [13]. S. Ryoo et al. 
сообщают о вспышке ящура в камбодже в период с 
января по март 2019 г., причиной которой также яви-
лась линия O/ME-SA/Ind-2001e, хотя предыдущие 
вспышки ящура были вызваны линиями PanAsia и 
Mya-98 серотипа O и линией Sea-97 серотипа A [8]. 
в период 2019–2020 гг. вспышки ящура указан-
ной линии регистрировались и в десяти районах 
двух провинций на северо-востоке и северо-западе 
пакистана [14]. с марта 2021 г. регистрируется эпи-
зоотия ящура, вызванная вирусом типа O/ME-SA/
Ind-2001e в 20 провинциях монголии [15]. в декаб-
ре 2021 г. вспышка ящура типа O/ME-SA/Ind-2001e 
зарегистрирована вблизи границы с казахстаном 
в г. карагач беляевского района оренбургской об-

рис. 3. Филогенетическое древо на основе 
VP-1 гена вируса ящура. квадратом выделены 
казахстанские штаммы вируса ящура, 
принадлежащие к генетической линии  
O/ME-SA/Ind-2001

Fig. 3. Phylogenetic tree based on the FMDV VP-1 
gene. Kazakhstan strains of FMDV belonging to 
the O/ME-SA/Ind-2001 genetic lineage are marked 
with a square
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ласти [16]. эти данные показывают способность 
этой линии не только закрепляться на эндемическом 
уровне, но и быстро распространяться на большие 
расстояния [17, 18]. 

как показано нами ранее, последние вспышки 
ящура в казахстане в период 2011–2013 гг. были 
вызваны 4 различными вариантами вируса ящу-
ра. а именно: 8 вспышек вызваны вирусом ящура  
о/PanAsia-2, 7 вспышек – вирусом O/PanAsia, 
2 вспышки – вирусом а/Iran-05 и 4 вспышки – вирусом  
а/SEA-97 топотипа ME-SA [19]. результаты иссле-
дований, представленные в данной работе показали, 
что вспышка в карагандинской области вызвана ге-
нетической линией O/ME-SA/Ind-2001. 

в квартальном отчете продовольственной и 
сельскохозяйственной организации оон указано, 
что линия вируса ящура, вызвавшая вспышки в 
монголии, россии и казахстане, представляет со-
бой дальнейшее распространение линии O/ME-SA/
Ind-2001e, и отмечена вероятность новых угроз, ис-
ходящих от пути из восточной в среднюю азию 
[15, 16]. 

учитывая вышесказанное, можно ожидать до-
минирующую роль этой линии в последующем и на 
основании этого определять приоритетные штаммы 
для вакцинации скота против ящура. 

таким образом, результаты наших исследо-
ваний подтверждают, что причиной заболевания 
крс в карагандинской области является новый для 
казахстана вирус ящура, отнесенный к топотипу 
ME-SA генетической линии Ind-2001. исследования 
показали, что выделенный на территории казахстана 
вирус ящура генетически связан с линией ящура из 
азии. вспышка ящура связана с трансграничным пе-
реносом заболевания из соседних неблагополучных 
стран и бесконтрольным передвижением животных. 
учитывая тот факт, что в северных регионах вакци-
нация не проводится, существует высокий риск рас-
пространения заболевания. данное исследование 
еще раз доказывает необходимость постоянного ге-
нетического типирования вирусов ящура. 
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