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Болезнь, вызванная вирусом Шмалленберга (Schmallenberg virus), — это трансмис-
сивная арбовирусная инфекция, поражающая крупный рогатый скот (КРС), овец и коз всех воз-
растных групп, которая в случае массового распространения приводит к значительным экономи-
ческим потерям. На территории Российской Федерации специфические антитела против возбуди-
теля болезни Шмалленберга (БШ) впервые выявлены в апреле 2013 и 2014 годов в Андреаполь-
ском и Конаковском районах Тверской области в рамках эпизоотического мониторинга при ис-
следовании сыворотки крови от крупного рогатого скота. В октябре 2014 года в одном из хо-
зяйств Новосокольнического района Псковской области в крови КРС обнаружены специфиче-
ские антитела к БШ. Представляемая работа впервые обобщает результаты мониторинговых 
исследований по БШ в России с 2014 по 2016 год. Проведенный серологический мониторинг  БШ 
показал большой процент серопозитивного местного скота в Калининградской, Псковской и Во-
ронежской областях, в районах, граничащих со странами ЕС, а также среди скота, импортиро-
ванного на территорию России из таких стран как Франция, Швеция, Дания, Польша, что ука-
зывает на необходимость дальнейшего сероконтроля. Впервые сообщается о выявлении в 2016 
году ПЦР-позитивных животных, импортируемых из ЕС, и, что очень важно, об обнаружении в 
2015 и 2016 годах сероконверсии к вирусу болезни Шмалленберга у КРС, рожденного и выра-
щенного в Калининградской и Псковской областях Российской Федераци, которые граничат с 
неблагополучными по БШ странами ЕС. В каждой из областей сероконверсию наблюдали в 5 
районах. Полученные данные свидетельствуют о возможном распространении вируса БШ на 
территории России. Выделение возбудителя БШ от импортного скота, ввезенного из Германии в 
Калининградскую область, в культуре клеток Vero и последующее секвенирование фрагмента 
гена из сегмента S показали, что этот вирус обладает 100 % гомологией с вирусом БШ, обнару-
женным в странах Северной Европы в 2012 году. 
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Болезнь, вызванная вирусом Шмалленберга (Schmallenberg virus), 
была первоначально зарегистрирована в Северной Рейн-Вестфалии (Гер-
мания) и на северо-западе Нидерландов. Это трансмиссивная арбовирус-
ная инфекция крупного рогатого скота (КРС), овец и коз всех возрастных 
групп, характеризующаяся лихорадкой, истощением и снижением удоев. 
Отличительная особенность заболевания в том, что заражение животных 
на стадии стельности приводит к абортам и мертворождениям, что влечет 
за собой значительные экономические потери в случае массового распро-
странения инфекции (1).  

Возбудитель БШ принадлежит к семейству Буньявирусы (Bunya-
viridae), роду Ортобуньявирусы (Orthobunyavirus), серогруппе Симбу (Simbu 
serogroup). Вирус БШ имеет геном, состоящий из сегментов S (короткий), 
M (средний) и L (длинный), и представлен одноцепочечной РНК (1, 2). 
Инкубационный период заболевания — от 1 до 4 сут, виремия длится от 1 
до 5 сут. После экспериментального заражения овец и коз клиническая 
картина появляется на 3-и5-е сут (3). У инфицированных плодов вирус в 
первую очередь обнаруживается в головном мозге. У больных животных 
вирус может быть выделен из крови. При молекулярных исследованиях 
геном вируса БШ может быть обнаружен в крови, органах инфицирован-
ных плодов, плаценте, амниотической жидкости и меконии (4). 

Вирус БШ передается трансмиссивно через кровососущих насе-
комых, которые распространены по всей территории Российской Федера-
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ции (5). Значение переносчиков болезни Шмалленберга в агроклиматиче-
ских условиях Россия (с учетом выявленного биоразнообразия мокрецов) 
освещена в обзоре А.В. Спрыгина и соавт. (6). Важную роль в заражении 
животных играет сезон года, в зависимости от которого изменяется чис-
ленность кровососущих насекомых. Главные биологические переносчики 
вируса БШ — мокрецы рода Culicoides (семейство Сeratopogonidae), одни из 
самых мелких кровососущих двукрылых насекомых гнуса (5). Установле-
но, что вирус реплицируется в слюнных железах самок мокрецов в тече-
ние 4-16 сут в зависимости от температуры окружающей среды и влажно-
сти (3, 7). Ранее энтомологические исследования показали, что вирус БШ 
выявлен в пулах мокрецов (Сulicoides obsoletus, C. dewulfi, C. pulicaris, C. punc-
tatus), отобранных на территории ряда стран Европы (Дания, Норвегия, 
Нидерланды, Германия, Бельгия, Италия и Польша) (8-11). Известно, что 
вирус БШ передается при укусах других кровососущих, в том числе кома-
ров семейства Culicidae (12, 13). В настоящее время доказана вертикальная 
передача вируса через плаценту, при этом прямая передача маловероятна. 
Кроме этого, вирус БШ обнаруживается в сперме и эмбрионах, получен-
ных от зараженного скота (14). Более подробно свойства вируса БШ опи-
саны в обзоре А.В. Спрыгина и соавт. (7). 

Характерная эпидемиологическая особенность вируса БШ — вы-
сокая межстадная и низкая внутристадная превалентность. Исследования, 
проведенные с июня по сентябрь 2016 года на поголовье овец из Бельгии, 
показали значительный рост общей (от 25 до 62 %) и межстадной (от 60 
до 96 %) серопревалентности по вирусу БШ, что указывает на наиболее 
широкомасштабную рециркуляцию этого возбудителя с момента его пер-
вого появления в 2011 году. Циркуляция вируса БШ подтверждена выяв-
лением РНК вируса в пулах мокрецов Culicoides obsoletus, собранных в 
районе Антверпена (Бельгия) в августе 2016 года, причем минимальный 
уровень заболеваемости самих животных достигал 3 % (15). 

Вспышки БШ регистрировали в 2012-2014 годах в странах ЕС (Ни-
дерланды, Германия, Бельгия, Англия, Франция, Италия, Испания, Да-
ния, Люксембург, Швейцария, Швеция, Австрия, Польша, Финляндия, 
Ирландия, Норвегия, Греция, Словения, Латвия и др.) (15, 16). В течение 
2011-2012 годов на территории России проводился мониторинг импорти-
рованных и местных животных, который не выявил антитела к вирусу БШ 
у местного скота (17). Впервые на территории РФ специфические антите-
ла против возбудителя БШ обнаружили в апреле 2013 и 2014 года в Ан-
дреапольском и Конаковском районах Тверской области при исследова-
нии сыворотки крови от крупного рогатого скота в рамках эпизоотическо-
го мониторинга (18, 19). В октябре 2014 года в одном из хозяйств Новосо-
кольнического района Псковской области в крови крупного рогатого ско-
та были также обнаружены специфические антитела к вирусу БШ (20).  

Болезнь Шмалленберга диагностируют на основании клиниче-
ских признаков и обнаружения вирусного генома методом ПЦР в реаль-
ном времени (21), а также выделения вируса в культурах клеток насеко-
мых (KC), почки сирийского хомячка (ВНК), почки африканской зеленой 
мартышки (Vero) или его выявления (как родственного вирусу болезни 
Акабане) при интрацеребральном заражении мышей-сосунов. Вирус БШ  
может быть выделен из крови зараженных взрослых животных, а также из 
различных тканей инфицированного плода, в частности из мозгового 
биоматериала (22). Для серологической диагностики применяют иммуно-
ферментный анализ (ИФА), непрямую иммунофлуоресценцию, реакцию 
нейтрализации вируса (23). 
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Недостаточная изученность возбудителя БШ, а также отсутствие 
конкретных данных о его переносчиках на территории России стимулиру-
ют мониторинговые исследования как выращенного на территории РФ 
скота, так и животных, импортируемых из ЕС.  

В представляемой публикации мы впервые обобщаем результаты 
мониторинговых исследований по БШ, проведенных в России с 2014 по 
2016 год. Также впервые описано выявление в 2016 году ПЦР-позитивных 
животных, импортируемых из ЕС, и об обнаружении в 2015 и 2016 годах 
сероконверсии к вирусу болезни Шмалленберга у крупного рогатого ско-
та, рожденного и выращенного в регионах России, которые граничат с 
неблагополучными по БШ странами ЕС. 

Цель нашей работы — мониторинговые молекулярно-биологиче-
ские исследования проб сыворотки крови и крови от импортного и абори-
генного крупного рогатого скота на наличие вируса болезни Шмалленберга.   

Методика. Использовали пробы стабилизированной крови и сы-
воротки от карантинного скота (телки), ввезенного из стран ЕС на терри-
торию России, а также от местного скота. Всего исследовали 33542 пробы 
стабилизированной крови и 16749 проб сыворотки крови животных из Во-
ронежской, Владимирской, Калужской, Брянской, Рязанской, Ростовской, 
Кировской, Калининградской, Ленинградской, Ивановской, Кировской, 
Тюменской, Ростовской, Екатеринбургской, Вологодской, Московской, 
Псковской, Смоленской, Волгоградской, Тверской, Липецкой, Свердлов-
ской, Новосибирской, Тульской, Нижегородской, Курской областей, Ал-
тайского края, Красноярского края, Карачаево-Черкесской Республики, 
Республики Башкортостан, Республики Крым, Чувашской Республики, 
Республики Дагестан, Республики Татарстан, из Республики Таджикиста-
на, а также из стран ЕС — Франции, Германии, Венгрии, Австрии, Поль-
ши, Дании, Нидерландов, Чехии, Словакии, Финляндии. Все пробы были 
получены в период с 2014 по 2017 год. 

Антитела к вирусу БШ выявляли в сыворотках крови КРС с по-
мощью коммерческого набора ID Screen® Capripox Double Antigen Multi-
species согласно инструкции производителя («IDvet», Франция). 

Для оценки серологического статуса у КРС, рожденного и выра-
щенного на территории РФ (аборигенного), в ряде регионов использовали 
пробы сыворотки крови, отобранные от животных в весенний и осенний 
периоды. Случаи, когда в таких пробах, отобранных в марте—мае, антите-
ла отсутствовали, но выявлялись в осенний период у ранее серонегатив-
ных особей, учитывали как сероконверсию. 

Суммарную РНК выделяли из 100 мкл стабилизированной крови 
с помощью набора QIAamp Viral RNA kit («Qiagen», Германия).  

ПЦР в режиме реального времени (ПЦР-РВ) проводили согласно 
описанному ранее протоколу (2121).  

Изолят вируса БШ, выделенного от скота, который был завезен в 
Калининградскую область из Германии, идентифицировали по сегменту S 
с использованием описанных праймеров (24). Первичную нуклеотидную 
последовательность определяли с прямым и обратным праймером (Applied 
Biosystems® 3130l Genetic Analyzer, «Applied Biosystems, Inc.», США). Нук-
леотидные последовательности выравнивали с помощью программы BioEdit 
(https://softfamous.com/bioedit/), дендрограммы строили в программе ME-
GA 4 (http://www.megasoftware.net/). 

Вирус БШ выделяли из стабилизированной крови. Клетки крови 
осаждали центрифугированием в течение 10-15 мин при 2000 об/мин, затем 
ресуспендировали забуферным физраствором (ЗФР, рН 7,2-7,4) и переосаж-
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дали; процедуру повторяли трижды. Отмытую клеточную фракцию ресуспен-
дировали в стерильном ЗФР, доводя объем до первоначального. В получен-
ных пробах разрушали клетки ультразвуковой вибрацией (Sonopuls HD 3100, 
«Bandelin electronic GmbH & Co. KG», Германия) при амплитуде 16-18 мкм 
(2 раза по 30 с перерывом 60 с). Полученный материал использовали для 
выделения вируса в перевиваемой культуре клеток почки африканской зеле-
ной мартышки (Vero). Этапы выделения контролировали методом ПЦР-РВ.  

Клетки выращивали в пластиковых культуральных флаконах  («SPL 
Life Sciences Co., Ltd», Корея) объемом 50 см3 до образования монослоя. 
После этого удаляли ростовую среду (производство ФГБУ ВНИИЗЖ), вно-
сили вируссодержащий материал и инкубировали при 37 С 1 ч для адсорб-
ции вируса на монослое, затем вносили поддерживающую питательную 
среду (ППС, производство ФГБУ ВНИИЗЖ). Инфицированную культуру 
клеток ежедневно просматривали под микроскопом на наличие характер-
ных морфологических изменений. При проявлении цитопатического дей-
ствия (ЦПД) на 70-80 % площади монослоя вируссодержащий материал за-
мораживали при температуре 80 С. Инфекционную активность вирусного 
материала определяли микротитрованием в культуре клеток Vero общепри-
нятым методом. Титр вируса вычисляли по Риду и Менчу и выражали как 
lg ТЦД50/см3. Наличие генома вируса подтверждали методом ПЦР-РВ (21). 

Результаты. С 2014 по 2016 год для контроля за распространением 
вируса БШ проводились мониторинговые исследования проб сывороток 
крови КРС, отобранных от аборигенного скота из регионов Российской 
Федерации, а также сыворотки крови от животных, завезенных в Россию 
из стран ЕС (всего 16749 проб) (табл. 1, 2). Большинство серопозитивных 
животных выявили в Калининградской, Воронежской и Псковской обла-
стях (см. табл. 2). 

1. Наличие антител к вирусу болезни Шмалленберга в сыворотке крови у им-
портированного в Россию крупного рогатого скота (ИФА-тест, 2014 год) 

Страна-экспортер Регион-импортер 
Число проб 

всего серопозитивных, % 
Франция Воронежская область 522 73,9 
Германия Воронежская область, Калининградская область 137 5,8 
Чехия Курская область 10 0 
Швеция Воронежская область, Тюменская область 160 47,5 
Венгрия Калининградская область 140 2,8 
Австрия Воронежская область 21 0 
Польша Республика Татарстан 74 40,5 
Дания Республика Татарстан 408 12,5 
Нидерланды Владимирская область 53 0 
Словакия Калининградская область 32 0 
 

2. Наличие антител к вирусу болезни Шмалленберга в сыворотке крови у рос-
сийского аборигенного крупного рогатого скота (ИФА-тест) 

Регион Число проб, всего/положительных 
2014 год 2015 год 2016 год 

Воронежская область 1345/744 н/и н/и 
Владимирская область 340/0 н/и н/и 
Тюменская область 642/263 н/и н/и 
Тверская область н/и 71/0 н/и 
Калининградская область 2273/1488 500/297 431/163 
Псковская область 1756/368 645/196 504/50 
Нижегородская область 1476/107 н/и 443/0 
Курская область 296/0 н/и н/и 
Республика Татарстан 1933/63 500/63 н/и 
Республика Дагестан 457/16 н/и н/и 
Республика Крым н/и 621/0 н/и 
Карачаево-Черкесская Республика 959/106 н/и н/и 
П р и м е ч а н и е. н/и — не исследовали. 
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В связи с обнаружением антител против вируса БШ у местного 
КРС, который был выращен на территории России, в 2015-2016 годах в 
рамках государственного мониторинга исследовали парных проб сыворо-
ток крови у аборигенного поголовья в Калининградской и Псковской об-
ластей (см. табл. 3). 

3. Наличие антител к вирусу болезни Шмалленберга в парных пробах сыворот-
ки крови (весна—осень) у аборигенного крупного рогатого скота в двух рос-
сийских регионах (ИФА-тест) 

Область Район 
Число проб, всего/положительных 

2015 год 2016 год,  
весна осень весна осень 

Калининградская  

Славский 36/0 36/2 36/0 36/7 
Неманский 36/0 36/1 н/и н/и 
Багратионовский 36/0 36/7 36/0 36/10 
Нестеровский 36/0 36/0 36/0 36/0 
Правдинский 36/0 36/0 72/0 72/17 
Краснознаменский н/и н/и 36/0 36/9 
Озерский н/и н/и 36/0 36/0 

Псковская  

Красногородский 32/0 32/2 36/0 36/0 
Себежский 55/0 55/2 36/0 36/12 
Палкинский 55/0 55/1 н/и н/и 
Усвятский н/и н/и 36/0 36/2 
Куньинский н/и н/и 36/0 36/0 
Дедовичский н/и н/и 36/0 36/0 

П р и м е ч а н и е. н/и — не исследовали. 
 

А Б 

 
 

Рис. 1. Регионы Калиниградской (А) и Псковской 
(Б) областей с выявленной сероконверсией по 
вирусу болезни Шмалленберга: 1 — Славский, 
2 — Неманский, 3 — Краснознаменский 4 — 
Багратионовский, 5 — Правдинский 6 — Пал-
кинский, 7 — Красногородский, 8 — Дедович-
ский, 9 — Себежский, 10 — Усвятский (2015-
2016 годы). 
 

При весенне-осеннем иссле-
довании парных проб сывороток кро-
ви от животных из Калининградской 
области в 2015 году выявили антите-
ла к вирусу БШ у 10, в 2016 году — 
у 34 особей, в Псковской области — 
соответственно у 5 и 14 животных. В каждой из областей сероконверсию 
наблюдали в 5 районах (рис. 1). 

При выделении вируса БШ в культуре клеток Vero, цитопатические 
изменения регистрировали на 4-м пассаже через 96 ч после инокуляции. 
Цитопатическое действие вируса в культуре клеток Vero первоначально 
проявлялось как образование псевдо-синцития со слиянием наружных 
мембран клеток, в дальнейшем происходило их округление и слияние в 
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конгломераты. С увеличением числа пассажей проявление ЦПД регистри-
ровали через 48 ч культивирования (рис. 2). 

Флаконы с зараженной культурой клеток каждого пассажа замора-
живали, оттаивали и определяли инфекционную активность вируса в куль-
туре клеток Vero. Титр инфекционной активности составлял на 5-м пассаже 
2,83±0,14; на 6-м — 3,33±0,00; на 7-м — 3,31±0,07 lg ТЦД50/см3. 

 

 
Рис. 2. Монослой 2-суточной незараженной культуры клеток Vero (слева) и клетки через 48 ч 
после инфицирования вирусом болезни Шмалленберга (справа). Световая микроскопия (мик-
роскоп Olympus, Япония).  

 

Для подтверждения видовой принадлежности изолятов амплифи-
цировали фрагмент сегмента S длиной 256 п.н., кодирующий нуклеокап-
сидный протеин (24) (рис. 3). Проведенный филогенетический анализ по-
казал, что изолят вируса БШ Калининград/2016 (диагностический) обла-
дает 100 % гомологией с изолятами вируса БШ, выявленными в странах 
Северной Европы (см. рис. 3) (изолят депонирован в коллекции штаммов 
ФГБУ ВНИИЗЖ).  

 

 

Рис. 3. Филогенетическое положение изолята вируса болезни Шмалленберга Калининград/2016 
(диагностический). Дендрограмма построена на сравнении нуклеотидных последовательно-
стей фрагмента 256 п.н. S сегмента генома.  

 

Также в период c 2015 по 2017 год исследовали образцы крови круп-
ного рогатого скота на наличие генома вируса БШ. Геном этого возбудителя 
был обнаружен в трех из 33542 проанализированных проб у скота, импорти-
рованного из Германии и Венгрии в 2016-2017 годах. Исследованию под-
вергался в основном скот, завезенный из Нидерландов, Германии, Чехии, 
Венгрии, Словакии, Франции, а также КРС местного происхождения.  

Со времени регистрации вируса БШ на территории ряда стран ЕС 
в 2012 году (1, 7) в РФ существовала проблема возможного заноса этого 
патогена с племенным скотом. Особенность течения инфекции заключает-
ся в незначительной по продолжительности виремии (3-5 сут) (7), что су-
щественно снижает шансы детекции генома вируса у больных животных 
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при прижизненной диагностике (4). В связи с отсутствием обязательной 
нотификации БШ в ЕС оценивать риски завоза этой инфекции на терри-
торию нашей страны практически невозможно из-за распространения ви-
руса в странах ЕС.  

Ситуация с распространением БШ обусловлена прежде всего от-
сутствием должного внимания к проблеме со стороны ветеринарных и фи-
тосанитарных служб стран Европы, несмотря на масштабы распростране-
ния заболевания в этих странах и мнение специалистов Европейского 
агентства по безопасности продуктов питания (European Food Safety 
Authority — EFSA), что без проведения мониторинга и обязательной но-
тификации новых случаев БШ невозможно оценить благополучие страны 
по указанному заболеванию. Представители ЕС продолжают утверждать, 
что болезнь не наносит значительного экономического ущерба и не пред-
ставляет риска для животноводства. На основании этого страны ЕС не 
проводят транспарентные мониторинговые исследования, а в случае выяв-
ления инфекции страна ограничивается признанием своей территории эн-
демичной (15). 

Результаты исследований европейских ученых свидетельствуют о 
том, что с момента прекращения массового распространения вируса БШ 
он прочно закрепился на территории ЕС (15, 25-27). В Ирландии в мо-
лочных стадах с 3 по 10 марта 2017 года были выявлены антитела к этому 
вирусу в общей сложности у 256 животных. Рост серопревалентности так-
же отмечался в период с июня по сентябрь 2016 года в бельгийской попу-
ляции овец (15).  

Российская Федерация — основной торговый партнер ряда стран 
ЕС по импорту племенного КРС. Более того, через Российскую Федера-
цию происходит транзит животных в Казахстан и другие государства. По-
скольку главными переносчиками вируса БШ служат мокрецы рода Culi-
coides, которые распространены на всей территории России, согласно об-
зорам энтомофауны РФ и анализу ситуации о возможном распростране-
нии БШ переносчиками (6), это может потенциально служить фактором 
распространения вируса на территории РФ.  

Серологические исследования в ряде регионов РФ (см. табл. 1) по-
казали, что аборигенный скот серопозитивен по вирусу БШ, однако со-
гласно официальной статистике никаких признаков врожденных уродств у 
телят не отмечалось. Для исключения ошибки среди местного (абориген-
ного) скота Калининградской и Псковской областей провели анализ пар-
ных проб сывороток крови от животных, отобранных в весенний и осен-
ний периоды. Результаты показали циркуляцию вируса среди поголовья 
без проявления клинических признаков инфекции (см. табл. 3), что свиде-
тельствует о необходимости проведения в указанных регионах энтомоло-
гических исследований проб биоматериала при клинических случаях про-
явления тератогенного эффекта у стельных животных. Наибольшее число 
серопозитивных аборигенных животных обнаружили в Калининградской, 
Псковской и Воронежской областях, в районах, граничащих со странами 
ЕС. Возможно, что циркулирующий вирус в приграничных неблагополуч-
ных странах активно заносится с переносчиками на территорию РФ или 
уже закрепился в перечисленных регионах. Важно отметить, что результа-
ты работ ученых из стран ЕС (15, 26, 27, 2828) свидетельствует о том, что 
БШ, возможно, стала эндемичной в Европе.   

Антитела против вируса БШ также выявлены у КРС в Республике 
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Дагестан (см. табл. 2). Вероятно, вирус проник на территорию республики 
из прилегающих государств (например, Турции), которые сообщали о рас-
пространении БШ на своей территории (27). Сейчас появляются много-
численные данные о распространении вируса БШ за пределы Европы и 
Кавказа. Так, в Эфиопии и Мозамбике выявлено массовое распростране-
ние этого возбудителя среди КРС (2829, 30). Более того, антитела к вирусу 
БШ выявлены также у КРС в Китае (3131).  

При исследовании сывороток крови на наличие генома вируса БШ 
он был выявлен у скота, завезенного из Венгрии и Германии на террито-
рию Калининградской и Тюменской областей. Обнаружение антител и 
генома вируса БШ у скота показывает, что этот возбудитель уже циркули-
рует на территории РФ и представляет собой серьезную угрозу при даль-
нейшем распространении. 

Сегмент S у выделенного изолята Калининград/2016 оказался на 
100 % гомологичен S сегменту изолятов вируса БШ, выявленных в Европе 
(см. рис. 5). Вирус БШ характеризуется высокой генетической стабильно-
стью несмотря на то, что его геном представлен одноцепочечной РНК.  
Ранее было установлено (32), что изоляты вируса БШ, выявленные в Вен-
грии, имели 99,3 % нуклеотидной гомологии. Группа ученых из Турции 
также обнаружила, что вирус БШ по сегменту S был идентичен изоляту из 
Германии и Бельгии (одна нуклеотидная замена) (24).   

Итак, в результате проведенных исследований впервые со времени 
регистрации вируса болезни Шмалленбера (БШ) в ЕС сообщается о выяв-
лении сероконверсии по этому возбудителю у аборигенных животных в 
регионах России, граничащих с неблагополучными по БШ странами ЕС, 
что, возможно, свидетельствует о заносе и неконтролируемом распростра-
нении вируса на территории РФ. Более того, вывод о том, что вирус мог 
быть занесен ранее как с импортными животными, так и с переносчика-
ми, подтверждается выявлением ПЦР-позитивных животных, импортиру-
емых из ЕС. Секвенирование сегмента S у выделенного нами вирусного 
изолята показало, что он идентичен изолятам вируса БШ, циркулирую-
щим в странах ЕС. Однозначный ответ может быть получен при энтомо-
логических исследованиях и выявлении генома вируса БШ в кровососу-
щих насекомых-переносчиках. Поэтому далее мы планируем изучение по-
тенциальных переносчиков, которые поддерживают персистенцию вируса 
на территории районов, где выявлены случаи сероконверсии у животных, 
рожденных и выращенных в России, в том числе полученных от импорт-
ного скота. 
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A b s t r a c t  
 

Schmallenberg disease, a transmissive vector-borne arbovirus infection affecting cattle, 
sheep and goats of all age groups, which may lead to significant economic losses. In the Russian 
Federation, specific antibodies against the causative agent of Schmallenberg disease were first detect-
ed in April 2013 and 2014 in the Andreapolsky and Konakovsky districts of the Tver region. In Oc-
tober 2014, specific antibodies were detected in cattle blood in one of the farms of the Novo-
sokolnichesky district of the Pskov region. In this study we provide an overview of the serological 
and molecular surveillance for Schmallenberg virus (SBV) in the Russian Federation in 2014-2016. 
Testing of serum samples from cattle born and raised in regions sharing border with previously af-
fected EU countries demonstrated seroconvertion in sentinel animals. The current findings raise 
concerns with regard to a possible SBV distribution and circulation in Russian cattle. We for the first 
time report the detection and isolation of SBV in cattle imported into Russia from EU. The virus 
was isolated on Vero cells and sequenced. The S gene sequence analysis showed 100 % identity of 
the recovered SBV strain to those isolated in Northern Europe in 2012. 

 

Keywords: Schmallenberg virus (SBV), continuous Vero cell culture, polymerase chain 
reaction (PCR), phylogenetic analysis, sequencing. 


