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Резюме 
Цель.  Исследовать  молекулярно‐генетические  свойства 
парамиксовируса  птиц  4  (APMV‐4),  выделенного  от  кряквы 
обыкновенной (Anas platyrhynchos).  
Материалы  и  методы.  В  2018  году  в  рамках  мониторинга  вирусов 
гриппа А был проведён сбор биологического материала от диких птиц 
на  озере  Аджи  (Папас)  в  Республике  Дагестан.  Культивирование 
вирусов  из  биологического  материала  осуществляли  в  системе 
развивающихся  куриных  эмбрионов.  Первичное  определение 
гемагглютинирующих  агентов  в  жидкости  аллантоисной  полости 
проводили в реакции гемагглютинации. Наличие РНК вируса гриппа А 
определяли  при  помощи  ПЦР.  Для  гемагглютинирующих  агентов  в 
пробах,  в  которых  не  были  обнаружены  вирусы  гриппа  А 
устанавливали  полногеномную  последовательность  ДНК  методом 
массового  параллельного  секвенирования.  Принадлежность 
полученного штамма APMV‐4 к внутривидовым генетическим линиям 
определяли с помощью филогенетического анализа. 
Результаты.  Впервые  на  территории  Западного  Прикаспия  был 
выявлен  вирус  APMV‐4.  Филогенетический  анализ  полного  генома  и 
гена  F  показал  принадлежность  штамма 
APMV4/mallard/Dagestan/92d/2018  к  Евразийскому  субгенотипу 
гепотипа  I.  Анализ  аминокислотных  замен  показал,  что  сайт 
расщепления  белка  слияния  является  моноосновным  и  характерен 
для лентогенных штаммов.  
Заключение.  В  ходе  программы  мониторинга  вирусов  гриппа  А 
осенью  2018  года  был  выделен  APMV‐4  от  кряквы  обыкновенной. 
Наиболее филогенетически близкими оказались штаммы, полученные 
от  двух  диких  и  одной  домашней  утки  из  Китая,  что  может 
предполагать  наличие  связи  между  популяциями  птиц  Китая  и 
Западного  Прикаспия  в  рамках  Западно‐Азиатского‐Восточно‐
Африканского пути миграций. 
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Abstract 
Aim. The work is aimed at exploring the molecular and genetic properties 
of avian paramyxovirus 4 (APMV‐4) isolated from the mallard duck. 
Material  and  Methods.  In  2018,  as  a  part  of  an  influenza  A  virus 
surveillance programme, biological samples were collected from wild birds 
on  Lake Adzhi  (Papas)  in  the Republic  of Dagestan.  The  isolation of  virus 
strains  from  biological  samples  was  performed  using  10‐day‐old  special 
pathogen‐free  chicken  eggs.  The  primary  detection  of  hemagglutinating 
agents  in  the  fluid  of  the  allantoic  cavity  was  carried  out  via 
hemagglutination assay. The presence of RNA of the influenza A virus was 
determined using Real Time PCR. Then, for samples negative in PCR for the 
influenza A virus, the complete genome DNA sequences were established 
using NGS sequencing. It was determined that the APMV‐4 strain obtained 
belonged to intraspecific genetic  lines was determined using phylogenetic 
analysis. 
Results.  APMV‐4  strain  was  isolated  for  the  first  time  in  the  Western 
Caspian region. Phylogenetic analysis of the complete genome and gene F 
showed that the APMV‐4/mallard/Dagestan/92d/2018 strain belongs to the 
Eurasian  clade  of  subgenotypes.  Analysis  of  amino  acid  substitutions 
showed that the cleavage site of the fusion protein is monobasic which is 
characteristic of lentogenic strains. 
Conclusion.  During  the  surveillance  program  for  influenza  A  viruses  in 
autumn  2018,  the  APMV‐4  strain  was  isolated  from  the  mallard  duck. 
Analysis  revealed  that  the  APMV‐4  strain  was  closely  phylogenetically 
related  to  strains  isolated  from  two  wild  and  one  domestic  duck  from 
China.  This  suggests  an  interconnection  between  the  bird  populations  in 
China and the Western Caspian region within the West Asian‐East African 
migration route. 
 
Key Words 
APMV‐4,  AAvV‐4,  complete  genome  sequence,  mallard,  wild  waterfowl, 
Western Caspian region. 
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ВВЕДЕНИЕ  
Впервые  о  парамиксовирусах  птиц  (APMV)  стало 
известно  в  20‐х  годах  прошлого  века,  когда  вирус 
болезни  Ньюкасла  (APMV‐1)  вызвал  панзоотию  среди 
домашних  птиц.  Клиническая  картина  варьировала  от 
лёгких респираторных и неврологических симптомов до 
геморрагических  поражений  кишечника  со  100% 
смертностью  [1].  В  настоящее  время  вирус  болезни 
Ньюкасла  подлежит  ветеринарному  контролю  в 
большинстве  стран  мира  и  вакцинирование  птиц  в 
птицеводческих  предприятиях  является  обязательной 
процедурой.  Всемирная  организация  здоровья 
животных  (OIE)  разработала  специальное  руководство 
для  диагностики  данного  заболевания  и  обеспечения 
биологической  безопасности  во  время  работы  с 
вирусом [2].  

Первый  случай  определения  парамиксовируса 
птиц  4  (APMV‐4)  был  описан  в  1975  году.  Он  был 
выделен  от  клинически  здоровой  утки  в  Гонконге  [3]. 
Экспериментальное  внутривенное  и  интраназальное 
инфицирование  цыплят  не  привело  к  развитию 
заболевания,  но  вызвало  выработку 
иммуноглобулинов.  В  2008  году  при  окулоназальном 
заражении  однодневных  цыплят  штаммом  APMV‐4 
наблюдалась  лёгкая  диарея,  катаральный  трахеит  и 
лимфоцитарный панкреатит [4]. Для диких и домашних 
птиц,  находящихся  вне  исследовательских 
лабораторий,  не  было  описано  каких‐либо  симптомов 
при выделении APMV‐4.  

За последние 30 лет описаны случаи выделения 
APMV‐4 от диких  водоплавающих птиц по  всему миру. 
Подавляющее  большинство  из  них  связано  с 
программами мониторинга вирусов гриппа А. Несмотря 
на  то,  что  выделение  APMV  имеет  сопутствующий 
характер,  к  настоящему  времени  накопилась  масса 
сообщений,  указывающих  на  постоянное  присутствие 
авулавирусов  в  популяциях  диких  птиц  [5‐9]. 
Исследования,  проведённые  в  2013‐2016  гг.  показали, 
что  два  штамма  APMV‐4,  обнаруженных  у  куриц  на 
рынке  живой  птицы  в  Китае,  имели  большой  процент 
сходства  нуклеотидных  последовательностей  со 
штаммом,  полученным  от  дикой  утки  в  Украине,  что 
указывает  на  возможную  передачу  вируса  между 

дикими  и  домашними  птицами  [7].  Увеличение 
количества  данных  о  молекулярно‐генетических 
характеристиках  разных  штаммов  APMV‐4  и  видовом 
составе птиц,  от  которых они был выделены,  позволит 
установить  основных  хозяев,  пути  распространения  и 
происхождения парамиксовируса птиц 4. 

 
МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ 
Отлов  птиц  происходил  в  Дагестане  на  озере  Аджи 
(Папас)  (Каякентский район)  осенью 2018  года.  Сбор и 
транспортировку  биологического  материала  птиц 
(клоакальные  мазки)  осуществляли  согласно 
руководству  Всемирной  организации  здоровья 
животных  [2].  Культивирование  вирусов  проводили  в 
системе  развивающихся  куриных  эмбрионов  по 
стандартной  методике  [10].  Гемагглютинирующие 
вирусы  определяли  с  помощью  реакции 
гемагглютинации [11]. 

Выделение  нуклеиновых  кислот  проводили  с 
использованием  набора  «РИБО‐сорб»  (ФБУН  ЦНИИ 
Эпидемиологии  Роспотребнадзора).  Наличие  вирусов 
гриппа  А  определяли  при  помощи  ПЦР  «в  режиме 
реального  времени»  с  использованием  набора 
реагентов  «АмплиСенс  Influenza  virus  A/B‐FL»  (ФБУН 
ЦНИИ Эпидемиологии  Роспотребнадзора).  Для  проб,  в 
которых  не  было  обнаружено  вирусов  гриппа  А 
устанавливали  полногеномную  последовательность 
агглютинирующих  вирусов  методом  секвенирования 
нового поколения на платформе Miseq  (Illumina, США). 
Для  построения  филогенетических  деревьев  полных 
геномов и гена F, а также для анализа аминокислотных 
замен использовали программное обеспечение MEGA X 
[12]. 
 
ПОЛУЧЕННЫЕ РЕЗУЛЬТАТЫ И ИХ ОБСУЖДЕНИЕ  
Осенью 2018 г. было собрано 95 клоакальных мазков от 
7 видов диких мигрирующих водоплавающих птиц. Все 
они  относились  к  двум  отрядам:  гусеобразные 
(Anseriformes) и журавлеобразные (Gruiformes). Самыми 
представленными  оказались  два  вида  –  чирок‐
трескунок  (Anas  querquedula)  из  семейства  утиные 
(Anatidae)  и  лысуха  (Fulica  atra)  из  семейства 
пастушковые (Rallidae) (табл. 1).  

 
Таблица 1. Видовой состав выборки диких птиц 
Table 1. Species composition of sample of wild birds 

Отряд 
Order 

Семейство 
Family 

Вид 
Species 

Количество 
особей 

Specimen number 

Процент от общего 
количества 

Percentage of total 

Гусеобразные 
Anseriformes 

Утиные 
Anatidae 

Чирок‐трескунок 
Anas querquedula 

37  38,95 

Красноголовый нырок 
Aythya ferina 

10  10,53 

Кряква обыкновенная 
Anas platyrhynchos 

8  8,42 

Серая утка 
Anas strepera 

4  4,21 

Широконоска 
Anas clypeata 

4  4,21 

Журавлеобразные 
Gruiformes 

Пастушковые 
Rallidae 

Лысуха 
Fulica atra 

30  31,58 

Камышница 
Gallinula chloropus 

2  2,11 

Итого / Total:  7  95  100 
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В  результате  нашего  исследования  у  диких 
водоплавающих  птиц  на  территории  Республики 
Дагестан  было  выделено  6  агглютинирующих  вирусов, 
один из которых принадлежал к парамиксовирусу птиц 
4. Это первый случай обнаружения APMV‐4 в Западном 
Прикаспии.  Штамм,  полученный  в  нашем 
исследовании,  был  выделен  от  кряквы  обыкновенной. 
Другие  агглютинирующие  вирусы  были  выделены  от 
чирка‐трескунка.  Согласно  данным  Национального 
центра  биотехнологической  информации  (NCBI)  [13] 
основная  масса  штаммов  APMV‐4  была  получена  от 
диких  водоплавающих  птиц,  таких  как  кряква 
обыкновенная,  серая  утка  (Anas  strepera),  шилохвость 
(Anas  acuta),  гуменник  (Anser  fabalis)  и  сухонос  (Anser 
cygnoides).  Все  виды,  представленные  в  выборке 
нашего  исследования,  относятся  к  мигрирующим 
птицам.  На  территории  Дагестана  проходят  Западно‐
Азиатский‐Восточно‐Африканский  и  Центрально‐
азиатский  пролётные  пути  [14].  Часть  Западно‐
Азиатского‐Восточно‐Африканского  пролётного  пути  на 
территории  Дагестана  пролегает  через  западное 
побережье  Каспийского  моря.  В  данном  районе 

располагаются  водно‐болотные  угодья,  в  которых 
наблюдаются  сезонные  увеличения  численности 
мигрирующих птиц. В одном из таких водных объектов 
были собраны пробы для нашего исследования – озеро 
Аджи (Папас). 

APMV‐4  –  это  РНК‐содержащий  вирус  из 
семейства  Paramyxoviridae  с  длиной  генома  15054 
нуклеотида, который кодирует шесть вирусных белков: 
N, P, M, F, HN и L. Поверхностные гликопротеины HN и F 
участвуют  в  прикреплении  и  слиянии  вируса  с 
цитоплазматической  мембраной  клетки‐хозяина. 
Аминокислотная  последовательность  сайта 
расщепления  белка  слияния,  кодируемая  геном  F, 
используется  для  определения  потенциальной 
вирулентности  штаммов  авулавирусов  [15].  В  этом 
исследовании  мы  сравнили  полногеномные 
нуклеотидные  последовательности  и  последо‐
вательности  гена  F  штамма 
APMV4/mallard/Dagestan/92d/2018  с  другими 
штаммами  APMV‐4  (рис.  1)  из  базы  данных  GenBank 
[13]. 

 

 
Рисунок 1. Филогенетическое дерево парамиксовируса птиц 4 (APMV‐4) (       – штамм, полученный в данном 
исследовании) 
Figure 1. Phylogenetic tree of the avian paramyxovirus 4 (APMV‐4) (       – strain obtained in the course of the study) 

 
В  результате  филогенетического  анализа  последо‐
вательностей  полного  генома  было  установлено,  что 
штамм  APMV4/mallard/Dagestan/92d/2018  относится  к 
Евразийскому  субгенотипу  генотипа  I  парамиксовируса 
птиц  4.  Аналогичные  данные  были  получены  при 
сравнении  нуклеотидных  последовательностей  гена  F 
(рис. 2). 

Филогенетически  близкие  последовательности 
гена  F  принадлежат  штаммам,  выделенным  в  Китае. 
Штаммы  из  провинции  Хубэй  были  получены  в  2015 
году  от  гуменника  и  сухоноса  [7].  Наиболее  близкий 
штамм при сравнении последовательностей гена F был 
выделен в 2017 году от домашней утки. Исследования, 

проведённые  ранее  в  шести  провинциях  Китая, 
показали потенциальную возможность передачи APMV‐
4  между  дикими  и  домашними  птицами  [7].  При 
сравнении  нуклеотидных  последовательностей  гена  F 
было  обнаружено  родство  между  украинским 
штаммом,  выделенным  от  кряквы  и  китайским 
штаммом, выделенным от  куриц  (Gallus  domesticus)  на 
рынке живой птицы [7]. Пути передачи вируса остались 
неизвестными. Анализ паттерна миграций показал, что 
популяции  птиц  Западного  Прикаспия  и  Китая  могут 
быть  связаны  Западно‐Азиатским‐Восточно‐
Африканским  пролётным  путём,  что  может  объяснить 
полученные нами данные. 
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Рисунок 2. Филогенетическое дерево гена F парамиксовируса птиц 4 (APMV‐4) (      – штамм, полученный  
в данном исследовании) 
Figure 2. Phylogenetic tree of the F gene of the avian paramyxovirus 4 (APMV‐4) (      – strain obtained  
in the course of the study) 
 
Анализ  аминокислотных  замен  белка  F  показал,  что 
сайт  расщепления  штамма 
APMV4/mallard/Dagestan/92d/2018  содержит  один 

остаток  аргинина  (таб.  2).  Моноосновный  сайт 
расщепления является характерной чертой лентогенных 
штаммов [15]. 

 
Таблица 2. Сайт расщепления белка слияния (F) 
Table 2. Cleavage site of F protein 

Вирус 
Virus 

Сайт расщепления 
Cleavage site 

Номер в базе данных GenBank 
GenBank accession numbers 

APMV‐1 (велогенный штамм) 
(velogenic strain) 

112‐R‐R‐Q‐R‐R↓F‐117  FJ430159 

APMV‐1 (лентогенный штамм) 
(lentogenic strain) 

112‐E‐R‐Q‐E‐R↓L‐117  MN632514 

APMV‐4/KR/YJ/06  
(лентогенный штамм) 

(lentogenic strain) 
116‐D‐I‐Q‐P‐R↓F‐121  EU877976 

APMV4/mallard/Dagestan/92d/2018  116‐D‐V‐Q‐P‐R↓F‐121  MW880773 

 
ЗАКЛЮЧЕНИЕ 
В  ходе  программы  мониторинга  вирусов  гриппа  А 
осенью 2018  года впервые в Западном Прикаспии был 
выделен  парамиксовирус  птиц  4  от  кряквы 
обыкновенной. Полученный штамм был занесён в базу 
данных  GenBank  под  номером  MW880773. 
Филогенетический  анализ  полного  генома  и  гена  F 
показал  принадлежность  штамма 
APMV4/mallard/Dagestan/92d/2018  к  Евразийскому 

субгенотипу.  Нуклеотидная  последовательность  гена  F 
исследованного  штамма  оказалась  филогенетически 
связана со штаммом, выделенным от домашней утки в 
Китае.  Наиболее  близкими  при  сравнении  полных 
геномов оказались штаммы, полученные от диких уток 
в Корее и Китае. Результаты нашего исследования могут 
предполагать  наличие  связи между  популяциями  птиц 
Китая  и  Западного  Прикаспия  в  рамках  Западно‐
Азиатского‐Восточно‐Африканского пути миграций. 
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