
1515(2) 2025 Аграрный вестник Северного КавказаAgrarian Bulletin of the North Caucasus

Патология, морфология, физиология, фармакология и токсикология животных

Исследовательская статья

https://doi.org/10.31279/2949-4796-2025-15-2-15-24 

EDN TIIIWN

УДК 578.2

Поступила: 07.03.2025		  Доработана:	 03.06.2025		  Принята: 04.06.2025

Полиморфизм и филогенетическое родство  
изолятов вируса лейкоза крупного рогатого скота  

в Республике Калмыкия (Россия)
А.Я. Генджиев1, М.И. Гулюкин2, А.В. Убушиева1,  

Н.В. Чимидова1, В.А. Оробец3

1 Калмыцкий государственный университет имени Б. Б. Городовикова,  
г. Элиста, Россия

2 Федеральный научный центр – Всероссийский научно-исследовательский институт 
экспериментальной ветеринарии имени К. И. Скрябина и Я. Р. Коваленко  

Российской академии наук, г. Москва, Россия 
3 Ставропольский государственный аграрный университет, г. Ставрополь, Россия

gend-alex08@mail.ru

Аннотация
Введение. Вирус лейкоза крупного рогатого скота (BLV), относящийся к семейству 

Retroviridae, вызывает хронические инфекции, приводящие к значительным экономическим 
потерям в животноводстве России. Несмотря на широкое распространение BLV в российских 
регионах, данные о генетическом разнообразии и филогенетических связях изолятов на тер-
ритории Республики Калмыкия остаются недостаточно изученными.

Цель. Проанализировать полиморфизм изолятов BLV в Республике Калмыкия с использо-
ванием секвенирования гена pol и филогенетического анализа.

Материалы и методы. Исследованы шесть провирусных изолятов, выделенных из хозяйств 
Городовиковского района. Методы включали экстракцию ДНК, ПЦР-амплификацию, секвениро-
вание и филогенетический анализ с применением программного обеспечения Mega 3.1. 

Результаты. Выявлено высокое генетическое сходство калмыцких изолятов со штамма-
ми из Аргентины, Бразилии, Австралии, Японии и США (97–100 % гомологии), при этом они 
отличаются от изолятов Северной Италии и некоторых штаммов США. Установлена связь 
с изолятами из Ростовской и Калужской областей России, что подтверждается данными о 
трансрегиональном перемещении скота.

Заключение. Обоснована важность мониторинга генетического разнообразия BLV для 
разработки мер контроля и профилактики, а также необходимость дальнейшего изучения 
эпидемиологических путей распространения вируса.

Ключевые слова: Вирус лейкоза крупного рогатого скота (BLV), филогенетический ана-
лиз, ген pol, генетическое разнообразие, секвенирование, провирусные изоляты, трансреги-
ональное распространение, эпидемиологический контроль
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Abstract
Introduction. The bovine leukemia virus (BLV), a member of the Retroviridae family, causes 

chronic infections leading to significant economic losses in Russian cattle farming. Despite the 
widespread distribution of BLV in Russian regions, data on the genetic diversity and phylogenetic 
relationships of isolates in the Republic of Kalmykia remain insufficiently studied.

Aim. To analyze the polymorphism of BLV isolates in the Republic of Kalmykia using pol gene 
sequencing and phylogenetic analysis.

Materials and methods. Six proviral isolates collected from farms in the Gorodovikovsky 
district were investigated. The methods included DNA extraction, PCR amplification, sequencing, 
and phylogenetic analysis using MEGA 3.1 software.

Results. High genetic similarity was found between the Kalmyk isolates and strains from Ar-
gentina, Brazil, Australia, Japan, and the USA (97–100 % homology), while they differed from 
isolates of Northern Italy and some US strains. A connection was established with isolates from 
the Rostov and Kaluga regions of Russia, supported by data on interregional cattle movement.

Conclusion. The study underscores the importance of monitoring BLV genetic diversity to 
develop control and prevention measures and highlights the need for further research into the 
epidemiological pathways of virus transmission.

Keywords: Bovine leukemia virus (BLV), phylogenetic analysis, pol gene, genetic diversity, 
sequencing, proviral isolates, transregional spread, epidemiological surveillance
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Введение
Вирус лейкоза крупного рогатого скота 

(BLV), относящийся к семейству Retroviridae, 
является возбудителем хронического инфек-
ционного заболевания, приводящего к лим-
фолейкозу и значительной смертности среди 
пораженных животных. Филогенетически BLV 
близок к вирусу Т-клеточного лейкоза чело-
века типа 1 (HTLV-1) [1], что подчеркивает 
его важность как модели для изучения ре-
тровирусных инфекций. BLV представляет се-
рьезную угрозу для мирового животноводства 
из-за своего широкого распространения, что 
негативно сказывается на продуктивности и 
экономической эффективности как молочного, 
так и мясного скотоводства [2; 3]. В России, 
особенно в Республике Калмыкия, где ското-
водство является одной из ключевых отраслей 
сельского хозяйства, наблюдается высокая за-
болеваемость, связанная с этим вирусом [4; 5].

Хотя современная классификация BLV пре-
имущественно основывается на анализе гена 
env, кодирующего поверхностный гликопро-
теин gp51, участвующий в проникновении ви-
руса в клетку и формировании иммунного от-
вета, выбор гена pol в качестве мишени для 
исследования обусловлен его уникальными 
характеристиками, делающими его оптималь-
ным маркером для филогенетического ана-
лиза. Ген pol, кодирующий обратную транс-
криптазу и интегразу, обладает уникальными 
свойствами для филогенетического анализа: 
его консервативные участки обеспечивают на-
дежное выравнивание последовательностей, в 
то время как вариабельные области содержат 
достаточное количество информативных по-
лиморфизмов для дифференциации штаммов. 
Важно отметить, что обратная транскриптаза 
как ключевой фермент репликации ретровиру-
сов демонстрирует эволюционно стабильные 
паттерны мутаций, что позволяет прослежи-
вать филогенетические связи между изолята-
ми. Технические преимущества работы с этим 
геном включают стабильную амплификацию, 
высокое качество секвенирования и воспро-
изводимость результатов, что особенно важно 
при ограниченных ресурсах. По сравнению с 
полногеномным анализом, исследование гена 
pol обеспечивает оптимальное соотношение 
затрат и информативности, позволяя получать 
достоверные данные о генетическом разно
образии вируса без необходимости сложного и 
дорогостоящего полногеномного секвенирова-
ния. Кроме того, накопленные в международ-
ных базах данных последовательности гена 
pol различных штаммов BLV позволяют про-
водить комплексный сравнительный анализ 

и выявлять потенциальные источники заноса 
инфекции в регион.

Изучение генетического разнообразия изо-
лятов BLV и их первичной структуры в различ-
ных регионах предоставляет важные данные для 
понимания филогенетических взаимосвязей и 
эволюционных изменений вируса [3]. Геном BLV 
состоит из 8714 нуклеотидов и включает струк-
турные гены (gag, pro, pol, env), регуляторные 
области pX (tax, rex), а также вспомогательные 
белки (R3 и G4) и микроРНК, которые активно 
экспрессируются в предлейкозных и опухолевых 
клетках [6; 7; 13]. Несмотря на значительный 
прогресс в изучении BLV, данные о генетическом 
разнообразии и эпидемиологических особенно-
стях вируса в отдельных регионах, таких как Кал-
мыкия, остаются недостаточно исследованными.

Целью данного исследования является ана-
лиз полиморфизма изолятов BLV в хозяйствах 
Республики Калмыкия с использованием ме-
тодов секвенирования и филогенетического 
анализа на основе гена pol. Для достижения 
этой цели были поставлены следующие зада-
чи: (1) выделение и характеристика прови-
русных изолятов BLV из различных хозяйств 
региона, (2) проведение филогенетического 
анализа для определения генетического сход-
ства с известными штаммами, (3) выявление 
потенциальных источников заражения и пу-
тей распространения вируса. Настоящее ис-
следование направлено на восполнение про-
белов в знаниях о генетическом разнообразии 
BLV в регионе и разработку рекомендаций для 
контроля и профилактики заболевания.

Материалы и методы
Этические аспекты. Исследование 

проводилось с соблюдением всех этических 
норм, регулирующих работу с животными.

Материалы
Объекты исследования
Обследовано 30 голов крупного рогатого ско-

та калмыцкой породы (возраст 3–7 лет) из 4 хо-
зяйств Городовиковского района Республики 
Калмыкия. Все животные (возраст 3–7 лет) были 
серопозитивны по ИФА, но без клинических при-
знаков лимфосаркомы, что соответствует стадии 
персистентного лимфоцитоза. Для молекулярно-
го анализа использовали образцы цельной кро-
ви, отобранные в вакутейнеры с ЭДТА.

Образцы крови крупного рогатого скота кал-
мыцкой породы были отобраны из различных 
племенных хозяйств Республики Калмыкия. Жи-
вотные содержались в стандартных условиях, 
соответствующих требованиям животноводства. 
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Оборудование
Программируемый термоциклер «Терцик» 

(производитель: ДНК-Технология), автома-
тический анализатор ABI PRISM 3130 (Applied 
Biosystems, США).

Реактивы и препараты
Коммерческие наборы для экстракции ДНК 

(производитель: НекстБИО) с выходом 35–
50 нг/мкл (A260/280=1.8–2.0), набор BigDye 
Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied 
Biosystems, США), агарозный гель (1,5 %), 
набор для быстрой элюции ДНК из агарозных 
гелей (Синтол).

Методы
Экстракция ДНК
Выделение ДНК проводили с использова-

нием коммерческих наборов реагентов в со-
ответствии с инструкцией производителя.

ПЦР-амплификация
Для амплификации использовали 438 п. н. 

фрагмента гена pol BLV с праймерами: PF2: 
5’-TGA ACG GAC AAA TGG ACT GCT C-3’ (пози-
ция 4470–4491) и PR2: 5’-CCG ACA GAG AGC 
GAG GAG AG-3’ (позиция 4888–4907). 

Программа амплификации включала эта-
пы, представленные в таблице 1.

Таблица 1 – Этапы программы амплификации
Table 1 – Stages of the amplification program

Этап Температура, °C Время

Начальная денатурация 95 3 мин

Денатурация 94 20 с

Отжиг 62 30 с

Синтез 72 1 мин

Заключительный синтез 72 3 мин

Циклы 35

Процедура исследования
Анализ ПЦР-продуктов
Фрагменты ДНК после амплификации раз-

деляли методом электрофореза в 1,5 %-ном 
агарозном геле.

Очистка ампликонов
Для выделения ДНК из геля использовали 

набор для быстрой элюции.
Секвенирование
Последовательности нуклеотидов опре-

деляли с использованием набора BigDye 
Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit и авто-
матического анализатора ABI PRISM 3130. 
Секвенирование проводили во ВНИИ ветери-
нарной вирусологии и микробиологии.

Идентификация последовательностей
Полученные последовательности сравни-

вали с  базами данных GenBank/EMBL с ис-
пользованием сервиса BLAST (http://blast.
ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi).

Филогенетический анализ
Для построения филогенетического древа ис-

пользовали программу Mega 3.1. Достоверность 
топологии оценивали с помощью бутстрэп-ана-
лиза (100 и 1000 случайных выборок) [1; 13].

Анализ данных
Для анализа данных использовали фило-

генетические методы, включая построе-
ние дендрограмм и оценку генетического 
сходства. Бутстрэп-анализ применяли для 
подтверждения достоверности филогене-
тических связей. Выбор методов анализа об-
условлен их высокой точностью и  широким 
использованием в исследованиях генетиче-
ского разнообразия вирусов.

Результаты
В ходе исследования были отобраны и про-

анализированы 6 изолятов провируса вируса 
лейкоза крупного рогатого скота (BLV) из хо-
зяйств различной категории собственности, 
расположенных в Городовиковском районе 
Республики Калмыкия. В качестве контроля 
использовался положительный контрольный 
образец ПЦР. Характеристика исследован-
ных изолятов представлена в таблице 2.

Таблица 2 – Характеристика 
исследованных изолятов провируса

Table 2 – Characteristics of the studied 
provirus isolates

Хозяйство Количество 
изолятов Изолят

КФХ Демкин П. В. 2

10/8k 
KALMIKIYA

10/2k 
KALMIKIYA

с. Дружное, 
индосектор 1 10/2d 

KALMIKIYA

БАК КГУ гурт 
Алиева А. М. 1 10/5b 

KALMIKIYA

п. Шин-Бядл. 
Южный индосектор 1 10/15sh 

KALMIKIYA

ПКО ДНК ВЛКРС* 1 K+FLK–BLV

* – положительный контрольный образец ПЦР 
* – positive control sample for PCR
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В ходе исследования шести изолятов про-
вируса вируса лейкоза крупного рогатого 
скота (BLV), выделенных в Городовиковском 
районе Республики Калмыкия, проведен 
филогенетический анализ гена pol, кото-
рый выявил высокую степень генетическо-
го сходства с референсными штаммами из 
различных стран. Изоляты демонстрируют 
97–100 % идентичность нуклеотидных по-
следовательностей с консенсусными после-
довательностями из Аргентины, Австралии, 
Японии, США и Бразилии. Построенные ден-

дрограммы (рисунки 1, 2, 3) демонстрируют 
филогенетические связи между исследуемы-
ми образцами.

Филогенетический анализ нуклеотидных 
последовательностей гена pol показал, что 
изолят 10/8k KALMIKIYA оказался полно-
стью идентичным американскому штамму 
M16017_USA, тогда как 10/2d KALMIKIYA и 
10/5b KALMIKIYA показали 98–99 % сходство 
с изолятами из Бразилии (DQ288979) и Япо-
нии (K02120).

 K02120_BLV CG_Japan
 DQ288979_Brazil

 K+ FLK-BLV
 EF600696_FLK-BLV_USA
 AF257515_Argentina
 FJ914764_Argentina
 D00647_Australia

 DQ288980_Brazil
 DQ288981_Brazil
 DQ288977_Brazil
 DQ288973_Brazil
 DQ288972_Brazil

 10/2k KALMIKIYA
 10/2d KALMIKIYA

 10/5b KALMIKIYA
 M16017_USA

 10/15sh KALMIKIYA
 10/8k KALMIKIYA

 M10987_USA
 S83529_North Italia

 AF033818_USA
 NC001414_USA
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Рис. 1. Филогенетическое сравнение участков гена pol BLV 
Fig. 1. Phylogenetic comparison of BLV pol gene regions 
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Рис. 2. Ветвь филогенетического древа 
Fig. 2. Branch of the phylogenetic tree 
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Полученные данные позволяют сделать вывод о потенциальном источнике 
заражения крупного рогатого скота в данном географическом регионе. 

Дополнительно, изолят 10/2137 MOSCOW демонстрирует 99% 
генетическую схожесть с аргентинским штаммом AF257515, что указывает на 
возможные пути передачи патогена.  

Обнаружена генетическая идентичность изолята 09/7 RYAZAN, 09/7E 
KALUGA, 10/14 KALUGA, а также 09/5164 ROSTOV, 10/5b KALMIKIYA и 10/2d 
KALMIKIYA, что свидетельствует о едином источнике инфекции или наличии 
общего предка в их филогенетической линии. 

Филогенетический анализ нуклеотидных последовательностей гена pol 
вируса лейкоза крупного рогатого скота (BLV) выявил высокую степень сходства 
изолятов из Республики Калмыкия с референсными штаммами из различных 
географических регионов, включая Аргентину, Австралию, Японию, США и 
Бразилию. Однако, помимо нуклеотидных замен, важное значение имеют 
аминокислотные замены в кодируемом белке, которые могут влиять на 
функциональные свойства вируса, включая ферментативную активность обратной 
транскриптазы и интегразы, кодируемых геном pol. 
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Рис. 3 – Ветвь филогенетического древа
Fig. 3 – Phylogenetic tree branch

Проведенный филогенетический анализ 
показал полную нуклеотидную идентичность 
изолятов 09/2677 TULA и 09/2692 TULA с 
бразильским изолятом DQ288979. Высокая 
степень генетического сходства обнаруже-
на с японским штаммом K02120 – 99,4 %, а 
также с американским изолятом EF600696 – 
99,7 %. Полученные данные позволяют сде-
лать вывод о потенциальном источнике за-
ражения крупного рогатого скота в данном 
географическом регионе.

Дополнительно изолят 10/2137 MOSCOW 
демонстрирует 99 % генетическую схожесть с 
аргентинским штаммом AF257515, что указы-
вает на возможные пути передачи патогена. 

Обнаружена генетическая идентичность 
изолята 09/7 RYAZAN, 09/7E KALUGA, 10/14 
KALUGA, а также 09/5164 ROSTOV, 10/5b 
KALMIKIYA и 10/2d KALMIKIYA, что свиде-
тельствует о едином источнике инфекции 
или наличии общего предка в их филогене-
тической линии.

Филогенетический анализ нуклеотидных 
последовательностей гена pol вируса лейкоза 
крупного рогатого скота (BLV) выявил высо-
кую степень сходства изолятов из Республи-
ки Калмыкия с референсными штаммами из 
различных географических регионов, вклю-
чая Аргентину, Австралию, Японию, США и 
Бразилию. Однако, помимо нуклеотидных 
замен, важное значение имеют аминокис-
лотные замены в кодируемом белке, которые 
могут влиять на функциональные свойства 
вируса, включая ферментативную актив-
ность обратной транскриптазы и интегразы, 
кодируемых геном pol.

В ходе исследования были обнаружены 
точечные нуклеотидные замены, преимуще-
ственно транзиционного типа (A→G, G→A, 
T→C), а также трансверсии (T→A). Некото-
рые из этих мутаций приводят к аминокис-
лотным заменам в кодируемом белке. Напри-
мер, замена A→G в определенных позициях 
гена pol может приводить к замене лизина 
на аргинин, что потенциально влияет на 
электростатические взаимодействия бел-
ка с нуклеиновыми кислотами. Аналогично, 
замена T→C может вызывать консерватив-
ные аминокислотные изменения, такие как 
изолейцин→валин, которые могут незначи-
тельно влиять на стабильность белка.

Высокая степень нуклеотидной идентич-
ности калмыцких изолятов с изолятами из 
Ростовской и Калужской областей подтверж-
дает их общее происхождение, что согла-
суется с данными о перемещении крупного 
рогатого скота между этими регионами. Од-
нако наличие аминокислотных замен в гене 
pol у некоторых изолятов может указывать 
на адаптацию вируса к локальным условиям 
или накопление мутаций в процессе цирку-
ляции.

Исследование 6 изолятов провируса ви-
руса лейкоза крупного рогатого скота, вы-
явленных в западной части Республики 
Калмыкия, показало высокий уровень их ге-
нетического сходства с изолятами из Арген-
тины, Австралии, Японии, США и Бразилии. 
В зависимости от используемой референсной 
последовательности уровень генетического 
сходства варьировал в диапазоне от 97 до 
100 %. Анализ выявил идентичность штам-
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Аналогично, замена T→C может вызывать консервативные аминокислотные 
изменения, такие как изолейцин→валин, которые могут незначительно влиять на 
стабильность белка. 
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условиям или накопление мутаций в процессе циркуляции. 

 

 
Рис. 3. Ветвь филогенетического древа 

Fig. 1. Phylogenetic tree branch 

Исследование 6 изолятов провируса вируса лейкоза крупного рогатого 
скота, выявленных в западной части Республики Калмыкия, показало высокий 
уровень их генетического сходства с изолятами из Аргентины, Австралии, 
Японии, США и Бразилии. В зависимости от используемой референсной 
последовательности уровень генетического сходства варьировал в диапазоне от 
97% до 100%. Анализ выявил идентичность штамма из Калмыкии 10/8k_DEMKIN 
и   изолята M16017_USA, а для двух других штаммов из Калмыкии - 
10/2d_DRUGNOE и 10/5b_GURT_ALIEVA сходство составило 98 - 99%. 

Анализ нуклеотидной последовательности вируса помог выявить источник 
заражения животных в Республике Калмыкия. Генетическое сходство изолятов из 
Калмыкии с изолятами, обнаруженными в Ростовской и Калужской областях, 
подтверждается имеющимися документами о ввозе крупного рогатого скота скота 
из этих регионов в Калмыкию.  
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ма из Калмыкии 10/8k_DEMKIN и изолята 
M16017_USA, а для двух других штаммов из 
Калмыкии – 10/2d_DRUGNOE и 10/5b_GURT_
ALIEVA сходство составило 98–99 %.

Анализ нуклеотидной последовательности 
вируса помог выявить источник заражения 
животных в Республике Калмыкия. Генетиче-
ское сходство изолятов из Калмыкии с изоля-
тами, обнаруженными в Ростовской и Калуж-
ской областях, подтверждается имеющимися 
документами о ввозе крупного рогатого ско-
та из этих регионов в Калмыкию. 

Обсуждение 
Результаты филогенетического анализа 

изолятов вируса лейкоза крупного рогатого 
скота (BLV) из Республики Калмыкия демон-
стрируют их высокое генетическое сходство 
со штаммами из Аргентины, Бразилии, Ав-
стралии, Японии и США (97–100 % гомоло-
гии). Это подтверждает гипотезу о трансре-
гиональном распространении вируса через 
перемещение скота или другие эпидемиоло-
гические пути.

Полученные данные согласуются с ре-
зультатами исследований, проведенных в 
других регионах мира, где также наблюда-
лось генетическое сходство изолятов BLV с 
международными штаммами [1; 3; 5]. На-
пример, идентичность изолятов 09/2677 
TULA и 09/2692 TULA с бразильским штаммом 
DQ288979 и высокая степень сходства с япон-
ским (K02120) и американским (EF600696) 
изолятами подтверждают гипотезу о гло-
бальной циркуляции вируса. Однако обнару-
женные различия с изолятами из Северной 
Италии (S83529) и некоторых регионов США 
(M10987, NC001414, AF033818) указывают 
на формирование отдельных филогенетиче-
ских кластеров, что может быть связано с 
локальными мутациями или изоляцией попу-
ляций вируса.

Результаты исследования подтверждают, 
что BLV обладает высокой генетической из-
менчивостью, что характерно для ретрови-
русов. Наблюдаемые транзиции (A→G, G→A, 
T→C) и трансверсии (T→A) в нуклеотидных 
последовательностях согласуются с механиз-
мами мутагенеза, описанными в литературе 
[6; 7]. Это подчеркивает важность монито-
ринга генетического разнообразия вируса 
для понимания его эволюции и адаптации.

Выявленное генетическое сходство изоля-
тов из Калмыкии с изолятами из Ростовской и 
Калужской областей подтверждается данны-
ми о ввозе скота из этих регионов. Это ука-

зывает на необходимость усиления контро-
ля за перемещением животных и внедрения 
строгих карантинных мер для предотвраще-
ния распространения BLV.

Одним из ограничений исследования яв-
ляется относительно небольшое количество 
проанализированных изолятов (n = 6), что 
может ограничивать обобщение результатов 
на всю популяцию BLV в регионе. Кроме того, 
отсутствие данных о клинических проявле-
ниях заболевания у исследуемых животных 
не позволяет установить корреляцию между 
генетическими особенностями вируса и его 
патогенностью. Для более глубокого понима-
ния эпидемиологии BLV рекомендуется рас-
ширить выборку и включить изоляты из дру-
гих регионов России. Также целесообразно 
провести анализ полного генома вируса, что 
позволит выявить дополнительные мутации и 
их роль в патогенезе. Исследование клини-
ческих данных в сочетании с генетическим 
анализом может помочь установить связь 
между генотипом вируса и его вирулентно-
стью.

Таким образом, полученные результа-
ты вносят вклад в понимание генетического 
разнообразия BLV и его распространения в 
Республике Калмыкия. Они подчеркивают 
необходимость дальнейших исследований 
для разработки эффективных мер контроля  
и профилактики заболевания.

Заключение
В данной статье были изучены генетиче-

ские особенности изолятов вируса лейкоза 
крупного рогатого скота (BLV), выделенных 
в Городовиковском районе Республики Кал-
мыкия (Россия). Полученные результаты по-
казали, что данные изоляты имеют высокое 
генетическое сходство (97–100 %) со штам-
мами из Аргентины, Австралии, Японии, США 
и Бразилии, что свидетельствует о возможных 
путях заноса вируса через международные 
торговые операции. Кроме того, была уста-
новлена генетическая связь между калмыц-
кими изолятами и образцами из Ростовской 
и Калужской областей, что подтверждается 
данными о ввозе скота из этих регионов Рос-
сии. В районах Калмыкии, где отсутствовал 
контакт местного скота с инфицированными 
животными, поголовье оставалось здоровым, 
что подчеркивает важность биологической 
изоляции для предотвращения распростра-
нения инфекции.

Ограничением исследования является недо-
статочное количество данных о локальных пу-
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тях передачи вируса и факторах, способству-
ющих его распространению внутри региона. 
Практическая значимость работы заключается 
в возможности применения разработанной ме-
тодики для мониторинга BLV в других регионах 
России, а также для разработки мер по пре-

дотвращению заноса и контроля распростра-
нения вируса. В будущих исследованиях целе-
сообразно изучить динамику распространения 
BLV, влияние различных факторов на его пере-
дачу, а также разработать стратегии повыше-
ния устойчивости скота к инфекции.
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