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Дикие птицы являются естественным ре-
зервуаром многих вирусов, способных инфи-
цировать домашнюю птицу. Казахстан распо-
ложен в самом центре Евразии, его территорию 
пересекают несколько миграционных путей 
птиц, поэтому нужно понимать, какие именно 
вирусы здесь циркулируют. Важной группой 
птичьих патогенов являются коронавирусы 
(сем. Coronaviridae), а именно гамма- и дель-
та-коронавирусы. К первой группе относится 
вирус инфекционного бронхита кур (IBV), на-
носящий значительный экономический ущерб 
птицеводству во всем мире. Как многие корона-
вирусы, IBV отличается высокой генетической 
вариабельностью. Разные серотипы обладают 
слабой перекрестной реактивностью, и выбор 
адекватной вакцины имеет первостепенное зна-
чение для сдерживания распространения вируса 
и минимизации экономических потерь.

С целью исследования разнообразия корона-
вирусов в популяциях диких птиц проведена де-
текция РНК коронавирусов методом ОТ-ПЦР в 
образцах от 444 индивидов из 13 отрядов, со-
бранных в восьми локациях юго-восточного 
Казахстана (Жамбылская, Алматинская и Же-
тысуская области). Общая превалентность ко-
ронавирусов составила 4,1% (18/444). Коро-
навирусная РНК обнаружена в образцах от 
птиц из отрядов: Pelecaniformes (27,3%); 3/11), 
Anseriformes (20,0%; 1/5), Charadriiformes (6,1%; 
2/49), Columbiformes (4,3%; 4/94), Falconiformes 
(3,2%; 1/32) и Passeriformes (2,9%; 6/210). Ча-
стичное секвенирование ДНК по локусам RdRp 
и Hel позволило выявить семь гамма-коронави-
русов и шесть дельта-коронавирусов. 

На присутствие генетического материала ко-
ронавирусов проанализированы клинические 
образцы (трахеальные и клоакальные мазки, 

смывы с трахеи, легкие) от 94 домашних птиц 
(79 кур, 5 уток, 5 гусей и 5 индеек) из 14 птице-
фабрик (Абайская, Акмолинская, Алматинская, 
Жамбылская, Карагандинская, Костанайская, 
Туркестанская области) и одной птицефермы 
(Алматинская область). Использован метод по-
лугнездовой ОТ-ПЦР с универсальными прай-
мерами Pan-CoV, подобранными к консерватив-
ному участку гена RdRp. РНК IBV выявлена в 
образцах от кур из шести птицефабрик (Абай-
ская, Акмолинская, Алматинская, Карагандин-
ская и Костанайская области).

Для типирования IBV предпринято частич-
ное секвенирование генома по локусу RdRp, 
выявлены генотипы: GI-1, GI-13, GI-17, GI-23 
и Italy-02. Поскольку в Казахстане коммерче-
ски доступны вакцины генотипов GI-1 и GI-
13, для этих вариантов была предпринята до-
полнительная генетическая характеризация по 
гену спайкового белка S. Вирус генотипа GI-1 
по нуклеотидной последовательности гена S 
был идентичен вакцинному штамму H120 IBV. 
Среди вирусов генотипа GI-13 выявлен вариант, 
идентичный по нуклеотидной последовательно-
сти S-гена вакцинному штамму 793/B IBV и ва-
риант, достаточно сильно отличный от вакцин-
ного штамма (25 мутаций из 1605 п.о.). 

Таким образом, в ходе скринингового иссле-
дования выявлены гамма- и дельта-коронави-
русы диких птиц, а также генетические вари-
анты IBV, отнесенные к пяти разным генотипам, 
в том числе невакцинные (полевые) штаммы ви-
руса. Результаты исследования указывают на не-
обходимость проведения регулярных монито-
ринговых исследований как в популяциях диких 
птиц, так и среди домашней птицы на всей тер-
ритории страны. 


