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РЕЗЮМЕ 
В рамках проведения комплексных молекулярно-генетических исследований изолятов вируса африканской чумы свиней, циркулирующих в России, 
идентифицирован рекомбинантный вариант с мозаичной структурой генома, вызвавший вспышку заболевания на территории свинокомплекса При-
морского края в 2023 г. Охарактеризованный штамм ASFV/Primorsky_2023/DP-4560.Rec обладал феноменом «гемадсорбции», высокой репродукционной 
активностью в первичных культурах клеток макрофагов свиней, 99,9917%-й идентичностью с первыми рекомбинантными изолятами из Китайской 
Народной Республики, выявленными в 2021 г. Сайты рекомбинации включали 79 открытых рамок считывания, гомологичных изолятам генотипа II, 
49 – генотипу I и 12 смешанных. Исследование методом полимеразной цепной реакции в режиме реального времени биологического материала, ото-
бранного от павших свиней, не показало изменения чувствительности и специфичности, несмотря на значительные генетические различия рекомбинанта 
в сравнении с изолятами генотипа II, энзоотичными для Российской Федерации. Однако D. Zhao et al. в 2023 г. сообщалось о высоковирулентных свойствах 
родственных вариантов вируса в острых опытах на домашних свиньях. В связи с нарастающими темпами молекулярной эволюции вируса африканской 
чумы свиней в странах Восточной Азии (Китае, Вьетнаме и дальневосточных регионах России) необходимо усовершенствование мер контроля, общей 
и специфической профилактики, внутреннего и интернационального надзора за экономически значимой болезнью животных.
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ABSTRACT
As part of extensive molecular and genetic research into African swine fever virus isolates circulating in Russia, a recombinant variant with a mosaic genome structure 
has been identified. The one that caused an outbreak on a pig farm in the Primorsky Krai, in 2023. The characterized strain ASFV/Primorsky_2023/DP-4560.Rec  
demonstrates hemadsorption, active propagation in porcine primary macrophage cell culture, 99.9917% identity with the first recombinant isolates from the Peo-
ple’s Republic of China, recovered in 2021. Recombination sites included 79 open reading frames homologous to genotype II isolates; 49 ones homologous to 
genotype I and 12 mixed ones. Testing biomaterial from dead pigs in real-time polymerase chain reaction showed no changes in sensitivity or specificity, despite 
significant genetic distinctions between the recombinant and genotype II isolates that are enzootic to the Russian Federation. However, in 2023, D. Zhao et al. 
reported on high virulence of the virus related variants as revealed by the challenge tests in domestic pigs. Given the accelerating rates of AFSV molecular evolution 
in the East Asian countries (China, Vietnam and the Far Eastern regions of Russia), it is required to improve control measures, general and specific prevention, national 
and international surveillance over the economically significant animal disease.
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Эпизоотическая ситуация по африканской чуме сви-
ней (АЧС) на территории России в 2023 г. оставалась 
неблагополучной. Очаги болезни выявлены в популя-
циях диких кабанов и домашних свиней как в личных 
подсобных хозяйствах, так и на свиноводческих пред-
приятиях ряда субъектов страны.

В рамках реализуемых в ФГБУ  «ВНИИЗЖ» научно-
исследовательских работ проведены комплексные ис-
следования с использованием методов секвенирова-
ния и филогенетического анализа образца вируса АЧС 
(штамм ASFV/Primorsky_2023/DP-4560.Rec), выделен-
ного из биологического материала во время вспышки 
(май 2023 г.) инфекции на свинокомплексе Приморско-
го края (с. Первомайское Михайловского района). 

Проведен сравнительный анализ с данными из от-
крытых источников, описывающими изоляты, выделен-
ные в 2018–2023 гг. на территории Приморского края 
и других субъектов Российской Федерации. В качестве 
референс-образцов использованы генетические по-
следовательности штаммов вируса АЧС I  и  II  геноти-
пов из международной базы данных GenBank (штамм 
OURT  88/3  – №  AM712240.1; штамм Georgia  2007/1  – 
№  FR682468.2 соответственно), а  также последова-
тельности рекомбинантных (I и II генотипа) изолятов, 
выявленных во время вспышек АЧС в  2021–2022  гг. 
от домашних свиней в следующих провинциях Китая: 
Хайнань, Внутренняя Монголия и Цзянсу [1].

В ходе исследований идентифицирован вирус АЧС, 
накапливающийся в культуре клеток костного мозга 
свиней в титре (8,2 ± 0,23) lg ГАдЕ50/см3, демонстрируя 
феномен «плотной гемадсорбции». 

Полногеномные последовательности ASFV/Pri-
morsky_2023/DP-4560.Rec и ASFV/Pig/Jiangsu/LG_Chi-
na/2021 (рекомбинантный вариант, зарегистрирован-
ный в Китае в 2021 г.) продемонстрировали 99,9917%-ю 
гомологию (рис. 1).

Результаты филогенетического полногеномного 
анализа, представленные на рисунке 2, наглядно де-
монстрируют соответствие исследуемого вируса из 
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Рис. 1. Карта соответствия полногеномных последовательностей изолятов вируса АЧС ASFV/Primorsky_2023/DP­4560.Rec  
и ASFV/Pig/Jiangsu/LG_China/2021 (синий цвет показывает гомологию между последовательностями)

Fig. 1. Genome­wide map showing correspondence of sequences between ASF isolates ASFV/Primorsky_2023/DP­4560.Rec  
and ASFV/Pig/Jiangsu/LG_China/2021 (blue color shows homology between the sequences)
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Рис. 2. Филогенетическое древо ASFV/Primorsky_2023/DP­4560.Rec (●) 
и других штаммов вируса АЧС

Fig. 2. Phylogenetic tree of ASFV/Primorsky_2023/DP­4560.Rec (●) and 
other ASF virus strains

Приморского края отдельной кладе рекомбинантных 
изолятов из Китая (2021–2022 гг.). 

Формирование сайтов рекомбинации (79 открытых 
рамок считывания (ОРС) принадлежат к генотипу II, 49 – 
к генотипу I, 12 – смешанных) в геноме штамма ASFV/Pri-
morsky_2023/DP-4560.Rec представлены на рисунке 3.

Описанный в публикации D. Zhao et al. в 2023 г. ре-
комбинантный вариант охарактеризован как высоко-
вирулентный для домашних свиней  [1]. Также сооб-
щается, что экспериментальные вакцины против АЧС, 
изготовленные на основе штамма HLJ/18-7GD (разра-
ботчик Harbin Veterinary Research Institute), обеспечи-
вающие защиту от заражения вирулентным вирусом 
генотипа II, не защищали свиней от заражения реком-
бинантным вариантом [2]. 

В 2023 г. подобный предыдущим рекомбинантный 
вариант вируса был обнаружен в северных провинци-
ях Вьетнама [3].
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В настоящее время специалистами ФГБУ «ВНИИЗЖ» 
ведутся работы по изучению иммунобиологических 
свойств изолята ASFV/Primorsky_2023/DP-4560.Rec, 
в том числе на восприимчивых животных. Первичные 
данные показывают, что изменения в его геноме не 
влияют на чувствительность и специфичность метода 
полимеразной цепной реакции в режиме реального 
времени, широко используемого при диагностике ин-
фекции. О результатах дальнейших и проводимых экс-
периментов будет сообщено дополнительно. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Полученные данные в очередной раз подтверждают 

трансграничный характер АЧС, демонстрируют уязви-
мость мировой отрасли свиноводства и определяют 

новые требования к разрабатываемым вакцинам про-
тив данной инфекции.
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Рис. 3. Карта расположения аннотированных ОРС штамма ASFV/Primorsky_2023/DP­4560.Rec 
(ОРС с высоким процентом идентичности последовательности генотипа II обозначены фиолетовым цветом; 
ОРС, сходные с генотипом I, – зеленым; гены, имеющие идентичность последовательности с генотипом II, 
но мутации, идентичные генотипу I, обозначены оранжевым цветом)

Fig. 3. Map of the annotated ORFs in ASFV/Primorsky_2023/DP­4560.Rec strain (ORFs with a high percentage of identity 
to genotype II sequence are given in purple; ORFs similar to genotype I are given in green; genes having sequence identical 
with genotype II, but mutations identical to genotype I are given in orange)
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