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Цель исследования – филогенетический 

анализ изолята болезни Ньюкасла, выделенно-
го на территории Кыргызской Республики от 
перелетных птиц; анализ роли диких птиц в 
распространении высоко патогенных вирусов 
болезни Ньюкасла (БН) на территории Кыр-
гызской Республики, а именно на территории 
Иссык-кульской области. Болезнь Ньюкасла 
(псевдочума птиц) – высококонтагиозное за-
болевание кур и индеек. Симптомы болезни 
довольно разнообразны. БН может протекать 
остро, обуславливая иногда гибель всей забо-
левшей птицы в течение 3–4 дней, и субкли-
нически, что зависит от вирулентности 
штамма. Вирус болезни Ньюкасла по класси-
фикации Всемирной организации охраны здо-
ровья животных относится к категории А. 
Был проведен филогенетический анализ выде-
ленного изолята болезни Ньюкасла. Данный 
изолят был выделен на территории Кыргыз-
ской республики среди диких перелетных птиц 
в 2018 г. Выделение вируса болезни Ньюкасла 
проводили специальным коммерческим набо-
ром американского производства Axygen (Axy 
Prep TM Body Fluid, Viral DNA\RNA miniprepkit). 
ОТ-ПЦР проводили с набором Quanti Tect Re-
verse Transcription Kit Qiagen. Полученные дан-
ные были использованы для дальнейших ис-

следований по проведению филогенетического 
анализа, идентификации и определения 
штамма вируса. Анализ полной геномной по-
следовательности изолята вируса БН пока-
зал, что выделенный изолят относится к ге-
нотипу VII класса II. По результатам филоге-
нетического анализа видно, что данный изо-
лят был тесно связан с изолятом Ляо-
нин/02/2005, который был выделен в Китае в 
2005 г. Штамм Duck/Kyrgyzstan/2018/kg, наибо-
лее близкий к ранее выделенному от домашних 
птиц Chicken/Kyrgyzstan/2015/kg1-16. Выделен-
ный штамм вируса болезни Ньюкасла класси-
фицирован как вирулентный и мезогенный. В 
этом исследовании штамм вируса болезни 
Ньюкасла был классифицирован как вирулент-
ный вирус болезни Ньюкасла путем аминокис-
лотного секвенирования расщепления участка 
белка F. Проведенное исследование показыва-
ет на способность одних и тех же вариантов 
вируса болезни Ньюкасла поражать как до-
машних, так и диких птиц, что может при-
вести к усложнению эпизоотической ситуа-
ции.  

Ключевые слова: болезнь Ньюкасла, изо-
лят, штаммы, РГА, ПЦР, реакционная смесь, 
секвенирование, дикие и перелетные птицы. 
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The research objective is phylogenetic analysis 
of the isolate of Newcastle disease (ND) allocated 
on the territory of the Kyrgyz Republic from migra-
tory birds; the analysis of the role of wild birds in 
the distribution of highly pathogenic viruses of 
Newcastle disease on the territory of the Kyrgyz 
Republic, namely on the territory of Issyk-kul area. 
Newcastle disease (pseudotum of birds) is highly 
contagious disease of hens and turkeys. The symp-
toms of the disease are quite various. ND can 
sharply proceed, causing sometimes death of all 
sick birds within 3–4 days, and subclinically, which 
depends on the virulence of strain. The virus of 
Newcastle disease in the classification of the World 
organization of health protection of animals belongs 
to category A. Phylogenetic analysis of emitted iso-
late of Newcastle disease was carried out. This 
isolate was emitted for territories of the Kyrgyz re-
public among wild migratory birds in 2018. The al-
location of the virus of Newcastle disease was car-
ried out by special commercial set of the American 
production Axygen (AxyPrepTMBodyFluid, Viral 
DNA\RNA miniprepkit). PCR was carried out with 
the Quanti Tect Reverse Transcription Kit Qiagen 
set. The obtained data were used for further re-
searches on carrying out phylogenetic analysis, the 
identification and definition of virus strain. The 
analysis of full genomic sequence of the isolate of 
virus ND showed that the emitted isolate belonged 
to class II, genotype VII. By the results of phyloge-
netic analysis it was visible that this isolate was 
closely connected with Lyaonin/02/2005 isolate 
which was emitted in China in 2005. 
Duck/Kyrgyzstan/2018/kg strain was the closest to 
Chicken/Kyrgyzstan/2015/kg1-16 which had been 
allocated earlier from the poultry. The allocated 
strain of the virus of Newcastle disease was classi-
fied as virulent and mesogene. In the research the 
strain of the virus of Newcastle disease was classi-
fied as a virulent virus of Newcastle disease by 
amino-acid sequencing of splitting of the site of pro-
tein F. The conducted research shows the ability of 
the same options of the virus of Newcastle disease 
to strike both domestic and wild birds that can lead 
to complication of epizootic situation.  

Keywords: Newcastle disease, isolate, strain, 
HA, PCR, reaction mixture, sequencing, wild and 
migratory birds. 

 

Введение. Возбудитель болезни Ньюкасла –
РНК-вирус, относящийся к семейству 
Paramyxoviridae [1, 2, 16, 18, 20]. Известно, что 
из 241 вида семейств птиц 27 отрядов чувстви-
тельны к вирусу болезни Ньюкасла [2, 14], на-
пример, такие семейства, как Phasianidae, 
Columbidae, отряд гусеобразные, стрижеобраз-
ные, журавлеобразные и другие. 

За период 2018 г. по официальным данным 
Международного эпизоотического бюро болезнь 
Ньюкасла была зарегистрирована в следующих 
государствах: Бельгия (2), Болгария (1), Ботсва-
на (2), Израиль (15), Казахстан (1), Кипр (1), На-
мибия (13), США (2), Чешская Республика (1), 
Швеция (1) [7]. 

В последние годы в Кыргызстане эпизоотии 
болезни Ньюкасла не наблюдали, возможно, это 
связано с проводимой вакцинацией домашних 
птиц. Однако спорадические вспышки заболе-
вания все еще существуют. 

Водно-болотные угодья, расположенные в 
Западной и Центральной Азии, в целом пред-
ставляют собой основные места зимовки и ос-
тановки во время миграции миллионов диких 
водоплавающих птиц. Ежегодно в Кыргызстан 
прилетают более 350 видов диких птиц. На зи-
мовку прилетает хохлатая чернеть, гоголь, ло-
ток, зяблик, кряква и другие. По данным Гос-
агентства охраны окружающей среды и лесхоза, 
в Кыргызстане увеличилась численность редких 
видов перелетных птиц. 

Филогенетический анализ провели для мно-
гих штаммов вируса болезни Нюкасла, опреде-
лены генотипы, всего их 18 [26, 27]. 

Цель исследований: филогенетический 
анализ изолята болезни Ньюкасла, выделенно-
го на территории Кыргызской Республики от пе-
релетных птиц; анализ роли диких птиц в рас-
пространении высоко патогенных вирусов бо-
лезни Ньюкасла на территории Кыргызской 
Республики, а именно на территории Иссык-
кульской области.  

Материалы и методы исследований. Ис-
следования проводили в Кыргызском научно-
исследовательском институте ветеринарии            
им. А. Дуйшеева, в лаборатории вирусологии и 
биотехнологии. 

От птиц в качестве биологического материала 
для исследований отбирали трахеальные и клоа-
кальные смывы, дополнительно от трупов птиц 
отбирали кусочки органов (селезенка, легкие, 
трахея, кишечник, печень) (рис. 1) [17, 21, 22]. 

 



 Вестник КрасГАУ. 2019 .  № 11  

  62 
 

 
 

Рис. 1. Трахеальные смывы утки 
 

Куриные эмбрионы 9–11-дневного возраста 
заражали вирусной суспензией по 0,2 мм в аллан-
тоисную полость. Извлеченную аллантоисную 
жидкость из куриного эмбриона проверяли с по-
мощью реакции гемагглютинации (РГА) [7, 8, 10]. 

Полимеразная цепная реакция. Выделения 
РНК провели, используя набор «Qia-genGmbH», 
согласно инструкции. Использовали праймеры 
[19] (F – TСAGАGGGCGGAGAAACAC, R – 
AАAAAGGGCTAATAGGAACAGG) для получе-
ния ПЦР продукта. Детекцию ПЦР-продуктов 
проводили в гель-документирующей системе 
BioRad.  

Нуклеотидное секвенирование и филогене-
тический анализ. Нуклеотидную последова-
тельность продуктов ПЦР получали с использо-
ванием набора реакций циклического секвени-
рования циклов Big Dye Terminator (Applied 
Biosystems, Foster City, CA) в соответствии с 
инструкцией производителя с использованием 
Genetic Analyzer Applied Biosystems 3500 (Life 
Technologies, Carlsbad, CA). ПЦР-продукты бы-
ли секвенированы в обоих направлениях. Сек-
венированные фрагменты генов F и HN были 
собраны и отредактированы с использованием 
программного пакета Bio Edit и Finch TV [23, 24].  

Результаты исследований и их обсужде-
ние. Штаммы вируса болезни Ньюкасла делят-
ся на велогенные, мезогенные или лентогенные 
на основе некоторых биологических парамет-

ров, таких как MDT (среднее время гибели), сек-
венирования сайта расщепления F-белка и дру-
гих методов [11, 12, 25, 26]. 

Первичным материалом из образцов (легкие, 
трахеи), полученных от диких перелетных птиц 
на территории Кыргызской Республики, заража-
ли куриные эмбрионы, в результате выделен 
изолят вируса болезни Ньюкасла/Duck/Kyr-
gyzstan/2018/kg. Данный изолят показал высо-
кий титр в реакции гемаглютинации на протяже-
нии двух пассажей.  

В наших исследованиях штамм вируса бо-
лезни Ньюкасла был классифицирован как ви-
рулентный (путем аминокислотного секвениро-
вания расщепления участка белка F) и мезоген-
ный (путем определения минимальной леталь-
ной дозы (ЛМД)). 

Анализ полной геномной последовательно-
сти изолята вируса пояснил, что этот изолят 
относится к генотипу VII (рис. 2). В мире на се-
годняшний день многие изолированные вирусы 
болезни Ньюкасла, которые нанесли значитель-
ный экономический ущерб домашней птице, по-
падают под генотип VII [9].  

По данным филогенетического анализа вид-
но, что выделенный изолят Duck/Kyrgyzstan/ 
2018/kg тесно связан с изолятом Ляонин 
/02/2005, который был выделен в Китае в 2005 
году (рис. 3). 
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Рис. 2. Филогенетический анализ, основанный на полной последовательности генома вируса  
болезни Ньюкасла среди диких перелетных птиц 

 
Изолят Duck/Kyrgyzstan/2018/kg наиболее 

близкий к ранее выделенному штамму от до-
машних птиц в 2015Kg-1/16 [27]. В Кыргызской 
Республике были выявлены изоляты от домаш-
них птиц во время вспышек болезни Ньюкасла в 

Кыргызстане 2005 г. Это указывает на способ-
ность вируса болезни Ньюкасла поражать до-
машних и диких птиц. Нельзя недооценивать 
роль диких птиц в распространении высокопато-
генных вирусов болезни Ньюкасла.  

 

 
 

Рис. 3. Филогенетический анализ, основанный на полной последовательности генома вируса  
болезни Ньюкасла класса I и II, доступный в GenBank (положение штамма Kg-1/16  

на дереве показано красной точкой) 
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Выводы 
 

1. По данным филогенетического анализа 
выделен изолят Duck/Kyrgyzstan/2018/kg. Дан-
ный изолят тесно связан с изолятом Ляонин/ 
02/2005, который был выделен в Китае в 2005 г.  

2. Штамм Duck/Kyrgyzstan/2018/kg наиболее 
близок к ранее выделенному от домашних птиц 
Chicken/Kyrgyzstan/2015/kg1-16. 

3. Выделенный штамм вируса болезни Нью-
касла классифицирован как вирулентный и ме-
зогенный. В этом исследовании штамм вируса 
болезни Ньюкасла был классифицирован как 
вирулентный вирус болезни Ньюкасла путем 
аминокислотного секвенирования расщепления 
участка белка F. 

4. Проведенные исследования показывают 
на способность одних и тех же вариантов виру-
са болезни Ньюкасла поражать как домашних, 
так и диких птиц, что может привести к услож-
нению эпизоотической ситуации.  
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