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Вспышка заболевания, 
вызванная вирусом 
геморрагической болезни 
кроликов 2-го генотипа на 
территории РФ
РЕЗЮМЕ
Актуальность. Вирус геморрагической болезни кроликов 2-го типа (ВГБК-2) 
(rabbit hemorrhagic disease virus (RHDV GI2, RHDV-2)) впервые был обнаружен в 
2010 году во Франции и быстро распространился по европейским странам. В от-
личие от штаммов первой геногруппы, RHDV GI2 поражает и кроликов моложе двух 
месяцев, а также различные виды зайцев. Кроме того, RHDV GI2 вызывает гибель 
кроликов, вакцинированных вакцинами, изготовленными на основании вирусов 
геморрагической болезни 1-го генотипа. Летом 2019 года в приусадебном хозяй-
стве в Тульской области произошла вспышка заболевания кроликов, характери-
зующаяся внезапной гибелью кроликов разных возрастных групп. Целью нашей 
работы было обнаружение и получение молекулярно-генетической характеристи-
ки возбудителя. 

Методы. Образцы патологического материала от павших животных были иссле-
дованы в ИФА с целью выявления антигена ВГБК и в ОТ-ПЦР с использованием 
пары праймеров, амплифицирующих фрагмент длинной 510 нуклеотидов, вклю-
чающийучастки генов VP1 и VP60. В дальнейшем проводили секвенирование по 
Сэнгеру на геномном анализаторе AB3130, компьютерный анализ полученных по-
следовательностей и построение филогенетических дендрограмм. 

Результаты. Лабораторные исследования образцов печени павших животных в 
ИФА и ОТ-ПЦР показали наличие антигена и РНК вируса геморрагической болез-
ни кроликов. Анализ нуклеотидной последовательности участка генома длиной 
470 пар оснований, содержащего 5-концевой участок гена VP1 и 3-концевой уча-
сток гена VP60, показал, что выявленный вирус принадлежит к ВГБК 2-го геноти-
па. Наиболее близкими к нему оказались последовательности вирусов из США, 
Франции и Польши, выделенные в период 2016–2020 годов. В аминокислотной 
последовательности белка VP60 выявленный вирус содержит замену А46Т (ала-
нин на треонин в позиции 46), что может влиять на конформацию капсидного бел-
ка, и как следствие, антигенную структуру вируса.

Outbreak of the disease caused 
by the rabbit hemorrhagic disease 
virus 2 in the Russian Federation
ABSTRACT
Relevance. Rabbit haemorrhagic disease virus type 2 (RHDV-2, GI2,) was first detected 
in 2010 in France and quickly spread across еuropean countries. Unlike strains of the first 
genogroup, RHDV GI2 also affects rabbits under 2 months old, as well as various types 
of hares. In addition, RHDV GI2 causes the death of rabbits vaccinated with vaccines 
based on type 1 hemorrhagic disease viruses. The rabbit hemorrhagic disease virus 2 
(RHDV-2) was detected during an outbreak of the disease, characterized by the sudden 
death of rabbits of different age groups, in the summer of 2019 in a private farm in the 
Tula region, Russia. The purpose of this study was to detect and obtain the molecular 
genetic characteristics of the pathogen. 

Methods. The ELISA was used for the detection of RHDV antigen in samples of 
pathological material from dead animals. The presence of RHDV RNA was determined 
by the method of reverse transcription/polymerase chain reaction (RT/PCR) using pair 
of specific primers for the regions of the VP1 and VP60 genes. The Sanger sequencing 
reaction was performed and obtained nucleotide sequences were analyzed. 

Results. Antigen and RNA of the rabbit haemorrhagic disease virus were detected by 
ELISA and RT-PCR in laboratory studies of the liver of dead animals. Analysis of the 
nucleotide sequence of a 470 base pair region of the genome, containing the 5 ‘terminal 
region of the VP1 gene and the 3’ terminal region of the VP60 gene, showed that the 
detected virus belongs to RHDV-2. Phylogenetic analysis revealed that the closest to it 
were the sequences of RHDV-2 from the USA, France and Poland isolated in the 2016–
2020. The VP60 amino acid sequence of detected virus contained the A46T substitution 
(alanine for threonine at position 46), which can affect the conformation of the capsid 
protein and, as a consequence, the antigenic structure of the virus.
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Введение
Вирусная геморрагическая болезнь кроликов 

(ВГБК)  — остро протекающая высококонтагиозная бо-
лезнь, характеризующаяся явлениями геморрагическо-
го диатеза во всех органах, в особенности в легких и 
печени, возбудителями которой являются вирусы, отно-
сящиеся к семейству Caliciviridae, роду Lagovirus. 

В настоящее время выделяют 4 геногруппы лагови-
русов, две патогенные: GI1 (GI1а–GI1d) и GI2, и две не 
патогенные: GI3 и GI4 [3]. 

Вирус геморрагической болезни кроликов 2-го типа 
(ВГБК-2) (rabbit hemorrhagic disease virus (RHDV GI2, 
RHDV-2)) впервые был обнаружен в 2010 году во Франции 
[2] и быстро распространился по европейским странам. 

В отличие от штаммов первой геногруппы, RHDV GI2 
поражает и кроликов моложе двух месяцев, а также раз-
личные виды зайцев [1, 7]. Кроме того, RHDV GI2 вызы-
вает гибель кроликов, вакцинированных вакцинами, из-
готовленными на основании вирусов геморрагической 
болезни 1-го генотипа.

Данные особенности позволили RHDV GI2 заместить 
RHDV GI1, вызывая разрушительные вспышки и бы-
стро становясь эндемичным в Европе, Азии, Африке и 
Австралии. В последнее время из-за более широкого 
спектра хозяев RHDV-2 стал эндемичным также для ди-
кой фауны Северной и Центральной Америки [4, 5].

Секвенирование гена VP60 показало, что ВГБК-2 
представляет собой новую филогенетическую группу, 
попадающую между европейскими и австралийскими 
непатогенными штаммами, с идентичностью 80–82% с 
другими лаговирусами [2]. 

Сотрудниками ФГБНУ ФИЦВИМ сообщалось о как 
минимум трех случаях выявления вирусов данного ге-
нотипа на территории РФ [8]. 

Летом 2019 года в приусадебном хозяйстве в Туль-
ской области произошла вспышка заболевания кроли-
ков, характеризующаяся внезапной гибелью кроликов 
разных возрастных групп, включая животных, ранее 
вакцинированных ассоциированной вакциной против 
миксоматоза и вирусной геморрагической болезни кро-
ликов, и новорожденных крольчат.

Целью нашей работы было обнаружение и получение 
молекулярно-генетической характеристики возбудителя.

Материалы и методы
Образцы. От павших животных 

были отобраны образцы патологи-
ческого материала. 

ИФА. Для выявления антигена 
ВГБК в патматериале использовали 
ИФА тест-систему INgezim RHDV DAS 
1.7.RHD.K.2 (Ingenaza, Испания). 

В соответствии с рекомендациями 
производителя исследовали 10%-
ную суспензию образцов печени.

ПЦР и секвенирование. Для вы-
деления тотальной РНК готовили 
10%-ные суспензии образцов пе-
чени кроликов, полученные гомо-
генизацией проб в стерильном PBS 
и подвергали центрифугированию 
при 13200 об/мин в течение 5 мин. 
Выделение РНК проводили при по-
мощи «Набора для выделения РНК» 
(ООО «Ветбиохим», Россия) по ме-
тодике производителя. 

Наличие РНК вируса геморрагической болезни кро-
ликов определяли методом обратной транскрипции  — 
полимеразной цепной реакции (ОТ-ПЦР) с использо-
ванием пары праймеров, разработанных Pawlikowska 
с соавторами [6], амплифицирующих фрагмент длин-
ной 510 нуклеотидов, включающий участки генов VP1 и 
VP60. ОТ-ПЦР проводили с помощью набора «One-tube 
real-time RT-PCR kit» (АльфаФермент, Россия). Детек-
цию продуктов амплификации проводили в 1%-ном 
агарозном геле. Наработанные в ОТ-ПЦР фрагменты 
выделяли из геля при помощи набора «Cleanup Mini» 
(Евроген, Россия). Секвенирование по Сэнгеру прово-
дили при помощи праймеров для ОТ-ПЦР и набора ре-
агентов «Big Dye® Terminator v.3.1 Cycle Sequencing Kit» 
(Applied Biosystems, США) по методике производителя 
на геномном анализаторе AB3130 (Applied Biosystems, 
США).

Компьютерный анализ полученных последова-
тельностей проводили при помощи пакета программ 
Lasergene 11.1.0. (DNASTAR, США). Филогенетические 
дендрограммы строили при помощи программы MEGA 
7.0.18 (США).

Результаты и обсуждение
По результатам анализа анамнеза и патологоанато-

мического вскрытия был поставлен предположитель-
ный диагноз «вирусная геморрагическая болезнь кро-
ликов». Для подтверждения этого диагноза образцы 
печени павших животных были проверены в ИФА на 
наличие антигена и в ОТ-ПЦР на наличие РНК вируса ге-
моррагической болезни кроликов. Все исследованные 
образцы оказались положительными.

Известно, что в России циркулирует первый генотип 
ВГБК, но по сообщениям сотрудников ФГБНУ ФИЦВИМ, 
отмечены случаи выявления вирусов геногруппы GI2 [8]. 
Для определения генотипа обнаруженного нами вируса 
было решено определить и проанализировать нуклеотид-
ную последовательность наработанного в ПЦР фрагмента 
генома вируса. В результате был определен участок гено-
ма длиной 470 пар оснований, содержащий 5-концевой 
участок гена VP1 и 3-концевой участок гена VP60. 

Анализ полученного фрагмента генома программой 
BLAST показал, что наиболее близкими последователь-
ностями к исследуемой являются последовательности 

Рис. 1. �Филогенетическая дендрограмма, построенная на основе фрагмента генома 
вирусов геморрагической болезни кроликов. Исследуемый вирус обозначен •

Fig. 1. �Phylogenetic dendrogram based on a fragment of the genome of rabbit hemorrhagic disease 
viruses. The virus under study is designated •
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ВГБК второго генотипа. Для филогенетического анализа 
полученного фрагмента из базы данных GenBank были 
взяты последовательности геномов ВГБК 2-го генотипа, 
полученные в разных странах, а также последовательно-
сти геномов ВГБК 1, 3 и 4 в качестве внешней группы. Как 
видно по филогенетической дендрограмме, представ-
ленной на рисунке 1, исследуемый вирус относится ко 
второму генотипу ВГБК. Наиболее близкими к нему ока-
зались последовательности вирусов из США, Франции и 
Польши, выделенные в период 2016–2020 годов.

Исследуемый вирус содержит замену А46Т (аланин 
на треонин в позиции 46). Данная мутация может влиять 
на конформацию белка, так как неполярная аминокис-
лота меняется на полярную. Что, в свою очередь, может 
влиять на антигенную структуру вируса. 

Проведенные нами исследования свидетельствуют 
об еще одном подтвержденном случае выявления виру-

са геморрагической болезни кроликов 2-го генотипа на 
территории РФ. 

Учитывая высокую контагиозность данного заболе-
вания и широкое распространение штаммов RHDV GI2 
в европейских и других странах в настоящее время, не 
следует исключать новых вспышек болезни в нашей 
стране. 

Основным средством специфической профилактики 
ВГБК в России являются инактивированные тканевые 
вакцины на основе штаммов RHDV GI1, которые не в со-
стоянии предотвращать патологию, вызванную штамма-
ми 2-го генотипа. Единственным возможным вариантом 
противостоять распространению новых вариантов ВГБК 
и связанных с этим экономических и экологических по-
терь является применение вакцин, содержащих анти-
гены обоих вариантов RHDV, как в приусадебных хозяй-
ствах, так и в условиях промышленного кролиководства.

Рис. 2. �Выравненные аминокислотные последовательности белка VP60 ВГБК-2

Fig. 2. Aligned amino acid sequences of VP60 protein VGBK-2
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НОВОСТИ • НОВОСТИ • НОВОСТИ • НОВОСТИ • НОВОСТИ •
Российские ученые нашли способ 
увеличить содержание йода 
в мясе кроликов, овец и кур
Сотрудники ФГБУН «Научно-исследовательский ин-
ститут сельского хозяйства Крыма» нашли способ уве-
личить содержание йода в мясе птицы и животных, со-
общила в рамках пресс-конференции в МИА «Россия 
сегодня» замдиректора по научно-инвестиционной и 
технологической деятельности института Елизавета Ду-
наева.
«В Крыму, как и во многих других регионах нашей стра-
ны, наблюдается нехватка йода. Этот микроэлемент не-
обходим для эндокринной системы и принимает участие 
во многих процессах, которые происходят в организме 
человека, — сказала она. — В нашем институте были 
проведены совместные с учеными из Татарстана ис-

следования, в ходе которых корма для животных были 
специальным образом насыщены йодом. После употре-
бления этого корма в пищу мясо кур, кроликов и овец по-
казало высокое содержание данного микроэлемента». 
Употребление таких продуктов в пищу позволяет полу-
чать необходимый объем йода более естественным спо-
собом, чем в таблетках, отметила ученый. По ее мнению, 
данная разработка может быть интересна сельхозпред-
приятиям Крыма, а также другим регионам РФ, стремя-
щимся производить экологически чистые и полезные 
продукты.
Елизавета Дунаева пояснила, что включать необходи-
мые микроэлементы в растения и корма и, опосредо-
ванно, в мясо животных и птиц позволяют липосомаль-
ные технологии, изучение которых является одним из 
направлений исследований ФГБУН НИИ сельского хо-
зяйства Крыма.


