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SUMMARY
The characteristic of the developed test - system for revealing Fusobacterium necrophorum subsp. necro-
phorum by a method plymerase chain reaction (PCR) with the help nested primers.
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ВЫЯВЛЕНИЕ CHLAMYDOPHILA PECORUM 
С ПОМОЩЬЮ ПОЛИМЕРАЗНОЙ ЦЕПНОЙ 
РЕАКЦИИ: ГЕНЕТИЧЕСКОЕ РАЗНООБРАЗИЕ
И РАСПРОСТРАНЕНИЕ

шую государственные испытания, были 
получены нормативные документы: «Ин-
струкция по применению тест-системы для 
выявления Fusobacterium necrophorum sub-
sp. necrophorum методом полимеразной 

цепной реакции (ПЦР) с помощью гнез-
довых праймеров» и Технические Условия 
на эту тест-систему ТУ 9388-001-05095732-
2006 (Россельхознадзор, регистр. № ПВР-1-
2.6/01846 от 20 февраля 2007 года).

Введение
Хламидиозы – заболевания, обу-

словленные представителями семейства 
Chlamydiaceae (хламидии), характеризую-
щиеся широким спектром патогенности для 
разных видо-возрастных групп позвоноч-
ных, принадлежащих практически ко всем 
филогенетическим ветвям, и значитель-
ной вариацией форм инфекционного про-
цесса (от бессимптомного носительства до 
острой манифестной инфекции) и клини-
ческих форм: энцефалитной, конъюнкти-
вальной, респираторной, кардиоваскуляр-
ной, гастроэнтеральной, генитальной и др. 
(15, 3, 23). 

Хламидии - группа грамотрицательных 
облигатных внутриклеточных паразитов 
с характерной для прокариот структурой, 

имеющих общую морфологическую харак-
теристику и схожие тинкториальные свой-
ства (10, 3).

Согласно действующей классифика-
ции семейство Chlamydiaceae разделено на 
два рода: Chlamydia и Chlamydophila. В род 
Chlamydia входит три вида: Chlamydia tra-
chomatis; Chlamydia muridarum и Chlamyd-
ia suis. Род Chlamydophila включает Chla-
mydophila pecorum (Chl. pecorum), Chla-
mydophila abortus, Chlamydophila psittaci, 
Chlamydophila felis, Chlamydophila caviae, 
Chlamydophila pneumoniae(7, 10).

Возбудители хламидиоза крупного ро-
гатого скота (КРС) относятся к роду Chla-
mydophila, видам: Chlamydophila psittaci, 
Chlamydophila abortus и Chl. pecorum.

Хламидиоз КРС, вызываемый Chl. pe-
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corum широко распространен в стадах КРС 
и наносит экономический ущерб животно-
водческим хозяйствам, особенно при ассо-
циативной инфекции с вирусными, бакте-
риальными и микоплазменными патоге-
нами. Восприимчивы к заболеванию жи-
вотные независимо от возраста и поро-
ды. Возбудитель ассоциируется с пневмо-
ниями, гастроэнтеритами, энцефалита-
ми, полиартритами, уретритами и керато-
конъюнктивитами, но часто болезнь про-
текает в смешанной форме и, как правило, 
превалирует у телят до 7 месячного возрас-
та. Хламидийная инфекция редко ограни-
чивается локальными поражениями. Чаще 
всего она последовательно поражает эпи-
телиальный покров слизистых оболочек 
респираторного, кишечного и урогениталь-
ного трактов (2, 4, 5, 12, 13, 14).

Кроме широкого полиморфизма кли-
нических проявлений, для инфекции КРС 
вызванной Chl. pecorum характерны так-
же латентная и персистентная формы ин-
фекционного процесса, которые значи-
тельно усложняют эпидемиологический 
надзор за данным возбудителем и орга-
низацию эффективных лечебно - про-
филактических мероприятий (2). Поэто-
му в формировании стратегии научно-
обоснованных ветеринарно-санитарных и 
противоэпизо-отических мероприятий при 
данной инфекции важно обнаружение воз-
будителя при разных формах заболевания. 
С этой целью на протяжении последних лет 
был разработан ряд лабораторных мето-
дов прямой и ретроспективной диагности-
ки хламидиозов. Метод выделения возбуди-
теля в культуре клеток или в куриных эм-
брионах считается общепринятым этало-
ном для прямых методов выявления хла-
мидий, однако к недостаткам, существен-
но затрудняющим его широкое примене-
ние, следует отнести трудоемкость и дли-
тельность выполнения. К тому же воз-
можность дифференциации хламидий 
при использовании данного метода ограни-
чивается уровнем семейства или рода (8, 18). 

Серологические методы, вследствие пе-
рекрестных реакций основных антигенных 
детерминант хламидий и высокого уров-
ня вариабельности антигенных структур, а 
также особенностей формирования иммун-
ного ответа, не всегда обладают достаточ-
ной специфичностью и чувствительностью 
(6, 9, 15). 

Что касается молекулярно - биологиче-
ских методов, то в настоящее время они до-
вольно успешно применяются для выявле-
ния Chl. pecorum, однако, большая их часть 

предусматривает использование техники 
секвенирования или рестрикционного ана-
лиза, что увеличивает объем временных и 
материальных затрат на проведение иссле-
дований (11, 14, 16, 17, 19).

Несмотря на разнообразие существую-
щих диагностических методов и широту 
распространения Chl. pecorum в стадах КРС 
многих стран мира, данных (на момент ис-
следования) о распространенности и гене-
тическом разнообразии популяции вышеу-
казанного микроорганизма в целом по Рос-
сийской Федерации (РФ) и в отдельных ре-
гионах в изученной литературе нами не об-
наружено. Это видимо, связано с отсутстви-
ем популяционных исследований в этом на-
правлении.

Целью нашего исследования было: 
разработка тест-системы на основе по-

лимеразной цепной реакции (ПЦР) для 
специфической детекции Chl. pecorum; 

изучение генетического разнообразия 
Chl. pecorum на территории РФ; оценка пре-
валентности данного возбудителя в Цен-
тральном Федеральном Округе (ЦФО) РФ; 

выявление статистически значимой свя-
зи эпидемиологических критериев инфици-
рования Chl. pecorum с клиническими про-
явлениями, сопровождающимися пораже-
нием респираторного тракта у КРС.

Материалы и методы
Данные о нуклеотидных последова-

тельностях гена ompA микроорганиз-
мов Chlamydophila pecorum, Chlamydophila 
abortus, Chlamydophila psittaci, Chlamydophi-
la felis, Chlamydophila caviae, Chlamydophi-
la pneumoniae, Chlamydia trachomatis, Chla-
mydia muridarum, Chlamydia suis и др. были 
получены из компьютерной базы данных 
Genbank (21). Анализ нуклеотидных и соот-
ветствующих им аминокислотных последо-
вательностей проводили с помощью паке-
та программ «BioEdit Sequence Alignment 
Editor» (Наll Т.А., версия 7.0.5.2, 2005) и 
программы множественного выравнива-
ния программы ClustalW. Выбор праймеров 
проводили с помощью программы OLIGO 
(версия 4.0). 

Биологические образцы. Исследова-
лись образцы патологического материала 
от крупного рогатого скота (легкие, тон-
кий отдел кишечника, фекалии, плаценты 
и абортированные плоды, сперма, головной 
мозг, ткани суставов и др.), поступавших для 
исследования в ФГУ ВНИИЗЖ в течение 
2006-2008гг. 

Для изучения распространенности Chl. 
pecorum в Центральном Федеральном окру-
ге (ЦФО) проводили отбор проб (мазки из 
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носовой полости от телят в возрасте от 15 
дней до 7 месяцев) в ряде хозяйств (n=13) 
семи областей ЦФО (Московская, Влади-
мирская, Тамбовская, Брянская, Белгород-
ская, Тверская, Костромская). Выбор хо-
зяйств был сделан квазислучайно, согласно 
предъявляемым требованиям минимальной 
территориальной репрезентативности вы-
борки в географически удаленных друг от 
друга точках, исходя из 95% уровня вероят-
ности и 10% превалентности болезни в по-
пуляции (мнимая превалентность). Это да-
вало нам для бесконечно большой популя-
ции значение в 30 проб из каждого хозяй-
ства, Для непосредственного выбора конеч-
ной единицы (животное) применяли про-
стой случайный выбор без возвращения 
единицы внутри кластера (1). Отбор образ-
цов для анализа осуществляли с использо-
ванием одноразовых транспортных систем, 
состоящих из стерильной пластиковой про-
бирки и аппликатора с тампоном (СOPAN, 
Италия) с добавлением в качестве транс-
портной среды стерильного физиологиче-
ского раствора хлорида натрия. В итоге бы-
ло отобрано 390 образцов.

В названии изолятов, выявленных в на-
стоящем исследовании цифрами(1, 2, 3, 4) 
обозначены N-хозяйства одной области; ла-
тинские строчные буквы (a, b, c) означают 
изоляты, выявленные в одном хозяйстве 
(стаде). 

С целью оценки специфичности разра-
ботанного теста, в работе были использова-
ны штаммы и изоляты следующих микро-
организмов: Chlamydophila psittaci, Chla-
mydia trachomatis, Mannheimia haemolyti-
ca, Mannheimia varigena, Pasteurella multo-
cida (серотипы А, B, D), Mycoplasma my-
coides subspecies mycoides, Mycoplasma 
mycoides subspecies capri, Mycoplasma bo-
vis, Mycoplasma bovigenitalium, Acholeplas-
ma laidlawii, Mycoplasma bovirhinis, Achole-
plasma granularum, E.coli, микроорганизмы 
рода Haemophilus, микроорганизмы ро-
да Сampylobacter, микроорганизмы ро-
да Salmonella, микроорганизмы рода 
Streptococcus.

Суммарную ДНК из культуральной бак-
териосодержащей суспензии и патологиче-
ского материала от животных выделяли с 
использованием универсального набора ре-
агентов для пробоподготовки (ООО «Ком-
пания Биоком», Россия), в соответствии с 
инструкцией к набору.

Амплификация кДНК. Полимеразную 
цепную реакцию осуществляли при по-
мощи программируемого амплификато-
ра RTC-100TM (MJ Research, Inc., США) 
в реакционной смеси следующего соста-
ва: 3мкл кДНК, 10 пмоль праймера PECF-2 
и 20 пмоль праймера PECF-4, 2 мМ MgCl

2
, 

200 мкМ каждого dNTP, 1,25 ед. Go Taq® 
ДНК-полимеразы, 5 мкл 5х Green Go Taq® 
Flexi буфера для Go Taq® ДНК-полимеразы 
(Promega, США) и деионизированная вода 
до объема 25 мкл. Амплификацию прово-
дили при следующих временных и темпера-
турных режимах:

- один цикл 4 мин. при 90°С;
- сорок циклов: 30 с при 94°С, 30 с при 

60°С и 30 с при 72°С;
- один цикл 5 мин при 72°С.
Продукты реакции анализировали ме-

тодом электрофореза в 2% агарозном геле 
с добавлением бромистого этидия.

Продукты ПЦР очищали с помощью 
набора реактивов «Wizard® PCR Preps DNA 
Purification System» (Promega, США) со-
гласно методике производителя.

Секвенирование. Нуклеотидную после-
довательность фрагмента гена ompA вы-
явленных изолятов Chl. pecorum определя-
ли методом прямого секвенирования ам-
плифицированных фрагментов ДНК с по-
мощью автоматического секвенатора ABI 
Prism 3100 (Applied Biosystems, США).

При анализе специфичности разработа-
ных праймеров для ПЦР пользовались ре-
сурсом BLAST NCBI (20).

Филогенетический анализ проводили с 
применением алгоритма NJ (в том числе с 
использованием метода численного ресэм-
плинга «бутстреп») в реализации пакета 
MEGA, версия 4.0.

Расчет некоторых эпизоотологических 

Таблица 1
Структура праймеров

Наименова-
ние праймеров

Первичная структура праймеров
Локализация 

праймеров

PECF-2
5’– GCA-ATC-TAA-ACC-TCG-CGT-

TCA-AGA-A–3’
505 – 5291

PECR-4
5’– TCA-AGT-AAA-GTT-GCT-CCC-

AT(A/G)-GAA-A –3’
942 – 9661

1 – соответствует нуклеотидной последовательности штамма 66P130 Chlamydophila peco-
rum (номер доступа в Genbank M73034);
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показателей (χ2, Re, Rne, OR и АR) прово-
дили методом вероятностного расчета с ис-
пользованием матрицы формата 2х2 («ла-
тинского квадрата»)(1), с помощью ком-
пьютерной программы STATISTICA 6 
(StatSoft, Inc, 2001).

Результаты и обсуждение
Основополагающей задачей при созда-

нии полноценной и надежной тест-системы 
на основе ПЦР для видоспецифичной де-
текции Chl. pecorum являлся выбор опти-
мальной генетической мишени, что затруд-
нено наличием ограниченного количества 
генов, нуклеотидные последовательности 
которых были бы в достаточной степени 
изучены у всех представителей семейства 
Chlamydiaceae. В результате компьютерно-
го анализа нуклеотидных последовательно-
стей генов штаммов и изолятов всех видов 
семейства Chlamydiaceae, депонированных 
в базе данных GenBank, мы пришли к выво-
ду, что ген OmpA, учитывая наличие доста-
точно представительной выборки нуклео-
тидных последовательностей данного гена, 
является оптимальным генетическим ло-
кусом для дизайна видоспецифичных прай-
меров и создания системы специфичной де-
текции Chl. pecorum. В результате чего, на-
ми была сконструирована пара специфиче-
ских праймеров, фланкирующих фрагмент 
генома вышеуказанного микроорганизма 
(табл. 1). Ожидаемая длина амплифициру-
емого фрагмента составила 461 п.н. (рис.1).

Оптимизацию условий реакции (кон-
центрация ионов магния, концентрация 
праймеров, температурные и временные 
режимы ПЦР) выполнили на полевом изо-
ляте Chl. pecorum.

С целью анализа специфичности раз-
работанной нами методики ее провери-
ли на биологических материалах, содержа-
щих как гетерологичные микроорганиз-
мы – Chlamydophila psittaci, Chlamydia tra-
chomatis, Mannheimia haemolytica, Pasteurel-
la multocida, Mycoplasma bovis и др., так и 
Chl. pecorum. По результатам электрофо-
реза продуктов ПЦР фактические разме-

ры амплифицированных фрагментов соот-
ветствовали расчетным. Для полученых ам-
пликонов определили первичную структу-
ру и проанализировали с помощью online 
программы BLAST NCBI (20).

Таким образом, результаты наших ис-
следований свидетельствуют о том, что раз-
работанная тест-система на основе ПЦР 
пригодна для специфичного выявления ге-
нома Chl. pecorum в биологических матери-
алах от животных.

Для части изолятов, выявленных в на-
стоящем исследовании, были определены 
первичные структуры и соответствующие 
им аминокислотные последовательности. 
Филогенетический анализ с использова-
нием нуклеотидных последовательностей, 
опубликованных в GenBank, показал, что 
популяция Chl. pecorum, циркулирующая на 
территории Российсой Федерации, характе-
ризуется высокой генетической гетероген-
ностью (Рис. 2). Уровень сходства между 
изолятами варьировал от 69 до 100 процен-
тов по нуклеотидным и от 71% до 100% по 
аминокислотным последовательностям. Из 
филограммы можно заключить, что иссле-
дованные изоляты формируют 13-15 групп 
(включая одиночные изоляты) различаю-
щиеся на 13 и более процентов по нуклео-
тидным последовательностям изученного 
фрагмента гена ompA.

Также следует отметить, что некоторые 
изоляты, выявленные на территории РФ 
(calf/Bryansk/1c/2008, calf/Bashkiria/2/2008, 
calf/Kostroma/1c/2008, calf/Moskow/1b/2008, 
calf/Moskow/2a/2008 и др.), показали 100% 
уровень генетической гомологии с изолята-
ми, выявленными на территории Германии, 
Великобритании, США, Австрии и Фран-
ции в 1989-1993 гг. (bos taurus/Germany/
EU350135, cattle/England/1989/EU684923, 
cattle/USAM73034, us scrofa/Austria/1993/
M73039, goat/France/1989/ EU684933). (Рис. 
2, табл. 2). Представленное генетическое 
разнообразие данного микроорганизма и 
циркуляция на территории России изоля-
тов, идентичных выявленным за рубежом, 
возможно, является следствием широкого 
списка государств, из которых проводит-
ся импорт КРС (включая сперму и эмбри-
оны), увеличением доли импортного в со-
вокупной структуре поголовья (22); а так-
же указывает на то, что они, вероятно, от-
носительно медленно эволюционировали в 
сходных условиях.

Не менее важным и эпизоотически зна-
чимым фактом нашего исследования было 
то, что в 10 из 12 хозяйств, в которых выяв-
ляли присутствие Chl. pecorum (83%) реги-

Рис. 1. Электрофореграмма продуктов ПЦР
Обозначения дорожек: M – маркер молекуляр-
ных весов ДНК pUS Mix Marker, 8 (стрелками 
обозначены длины фрагментов п.н.); №1 – вода 
(отрицательный контроль ПЦР); 2, 3, 4, 5 – поле-
вые изоляты Chlamydophila pecorum.
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стрировали одновременное присутствие не-
скольких различных генетических форм из-
учаемого микроорганизма. При этом, в от-
дельных стадах, уровень различий между 
изолятами составлял 28%.

Особый интерес представляет изолят 
(calf/Moskow/1b/2008), выявленный в одном 
из хозяйств Московской области от телен-

ка с клиническими признаками пораже-
ния респираторного тракта. Данный изо-
лят обладает 100% генетической гомологи-
ей со штаммом L71 Chl. pecorum, выделен-
ным в Австрии от дикого кабана с призна-
ками полиартрита (sus scrofa/Austria/1993/
M73039). Другой российский изолят (calf/
Moskow/2a/2008), также выявленный у те-

Рис. 2. Филограмма, демонстрирующая положение изолятов, выявленных на территории РФ (вы-
делены курсивом и жирным шрифтом) по отношению к опубликованным (доступным) в Genbank 
изолятам Chl. pecorum. Дендрограмма получена методом NJ (с использованием метода численного 
ресэмплинга «бутстреп») по фрагменту гена ompA, содержащего III и IV вариабельные домены 
(529-892)1. Для укоренения древа использовали нуклеотидную последовательность соответствую-
щего фрагмента гена ompA Chlamydophila psittaci (AY762608).
* - группа штаммов и изолятов имеющих идентичные нуклеотидные последовательности (табл.2).
1 – соответствует нуклеотидной последовательности штамма 66P130 Chlamydophila pecorum (но-
мер доступа в Genbank M73034);
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ленка с клиническими признаками пораже-
ния респираторного тракта был идентичен 
изолятам, выделенным из фекалий коз во 
Франции (goat/France/1989/ EU684931, goat/
France/1989/EU684932, goat/France/1989/ 
EU684933), по крайней мере по изученно-
му фрагменту гена ompA. Данные факты, 
возможно, могут свидетельствовать об от-
сутствии специфичности для хозяина меж-
видового барьера и строгого тканевого тро-
пизма при инфекции, обусловленной Chl. 
pecorum. Подобное предположение позво-
ляет объяснять столь широкое генетиче-
ское разнообразие популяции данного ви-
да бактерий, циркулирующей на террито-
рии РФ.

Одной из задач нашей работы являлось 
изучение широты распространения Chl. 
pecorum в популяции КРС Центрального 
Федерального Округа РФ. Обследование 13 
стад, расположенных в 7 регионах страны, 
входящих в ЦФО, с использованием разра-
ботанной тест - системы показало, что стад-
ная превалентность инфицирования Chl. 
pecorum телят весьма высока и составляет 
92,3% (положительные пробы выявлены в 
12 из 13 обследованных хозяйств). Индиви-
дуальная превалентность составила 22,7% 
(положительные результаты ПЦР установ-
лены в 81 из 390 проб).

Из вышесказанного вытекают опасе-
ния, что при столь высоком показателе 

Таблица 2
Группы штаммов и изолятов, имеющих идентичные нуклеотидные 

последовательности фрагмента гена ompA

Представитель группы иден-
тичных штаммов и изолятов 

Штаммы и изоляты, имеющие идентич-
ные нуклеотидные последовательно-
сти, не показанные на дендрограмме

calf/S.Petersburg/1/2007

calf/Belgorod/1a/2008
calf/Belgorod/1b/2008
calf/Moskow/4/2007
calf/Moskow/2c/2008
calf/N.Novgorod/4/2008
calf/Vladimir/4/2007
calf/Kostroma/3/2008
calf/Vladimir/2a/2008
calf/Yaroslavl/2/2006

sheep/France/1989/EU684917

cattle/USA/1993/M73042
sheep/France/1989/EU684919
cattle/USA/1993/AJ440240
cattle/England/EU684916
cattle/USA/1940/EU837071
sheep/Tunisia/EU684918
sheep/USA/1967/EU684921

calf/Moskow/2a/2008

goat/France/1989/ EU684933
goat/France/1989/ EU684931
calf/Moskow/1a/2008
goat/France/1989/EU684932

calf/Tver/1c/2008
calf/Vladimir/1c/2008
calf/Vladimir/1b/2008

calf/Moskow/1b/2008
sus scrofa/Austria/1993/M73039
sus scrofa /Austria/1993/AF269280

calf/Kostroma/1c/2008 cattle/USA/M73034

calf/Moskow/2b/2008 bos taurus/Germany/EU350136

cattle/England/1989/EU684923 calf/Bashkiria/2/2008

sheep/Scotland/1984/U684922
capra aegagrus/New 
Zealand/AY055109

calf/Bryansk/2b/2008 calf/Belgorod/3/2008

calf/Bryansk/1c/2008 bos taurus/Germany/EU350135

calf/Kostroma/2a/2008 calf/Kostroma/2b/2008
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стадной превалентности по изучаемой ин-
фекции в ЦФО, возможно, имеется потен-
циальная угроза здоровью людей, посколь-
ку роль Chl. pecorum в патологии челове-
ка до настоящего времени окончательно не 
выяснена. Однако данное предположение 
требует дальнейшего всестороннего изуче-
ния.

При проведении исследований патоло-
гического материала от КРС, поступавше-
го из животноводческих хозяйств РФ в те-
чение 2006-2008 гг., в большинстве случа-
ев выявление Chl. pecorum ассоциирова-
лось с признаками поражения респиратор-
ного тракта у животных (согласно данным 
сопроводительной документации к пато-
логическому материалу и опроса ветери-
нарных специалистов животноводческих 
хозяйств).

Клиническая эпидемиология устанав-
ливает, по возможности в рамках доказа-
тельной медицины, связь результатов диа-
гностических исследований с реальной си-
туацией, прогнозом и избираемыми мера-
ми борьбы и профилактики. В нашем слу-
чае представлял интерес вопрос: насколь-
ко положительный диагноз, полученный 
с использованием разработанного метода 
(ПЦР), соотносим с заражением животных 
Chl. pecorum и развитием соответствующих 
клинических признаков поражения респи-
раторного тракта. Для этого было прове-
дено сравнение результатов диагностиче-
ских исследований животных с клинически-
ми признаками поражения респираторно-
го тракта с клинически здоровыми живот-
ными. По клиническому статусу животных 
с клиническими признаками поражения ре-
спираторного тракта расценивали как «за-
болевших», а без соответствующих призна-
ков считали «условно здоровыми». 

Результаты тестирования образцов от 
животных в ПЦР так же делили дихото-
мически на инфицированных (Chl. pecorum 
«+») и не инфицированных (Chl. pecorum 
«–»). Результаты исследований 390 проб 
представлены в таблице 3.

Эпидемические критерии ассоциации 
результатов диагностического теста (в на-

шем случае ПЦР) и клинических призна-
ков поражения респираторного тракта бы-
ли оценены по следующим показателям: 
хи – квадрат (χ2), абсолютный риск про-
явления клинических признаков пораже-
ния респираторного тракта среди инфици-
рованных (Re= a/(a+b)) и неинфицирован-
ных (Rne = c/(c+d)) животных, соотноше-
ние шансов(OR= ad/bc)- и атрибутивный 
риск (AR= Re – Rne). При этом данные по-
казатели позволяют выносить суждение 
о следующих параметрах связи клиниче-
ских признаков поражения респираторно-
го тракта и положительных результатов ис-
следования на инфицирование Chl. pecorum 
в разработанной тест системе (ПЦР):

расчетные значения χ2
0,95

 = 9,8 (что су-
щественно превышает критическое значе-
ние 3,84), позволяют уверенно сказать, что 
для указанной вероятности (95%) положи-
тельные результаты разработанного теста 
и клинические признаки поражения респи-
раторного тракта - взаимосвязанные собы-
тия;

расчетные значения показателей аб-
солютного риска проявления клиниче-
ских признаков поражения респираторного 
тракта среди инфицированных (Re) и неин-
фицированных (Rne) Chl. pecorum живот-
ных (65,43% и 45,95%, соответственно) сви-
детельствовало о том, что отношение шан-
сов (OR) выявления Chl. pecorum в груп-
пе заболевших животных в 2,2 раза выше, 
чем в группе здоровых животных. При этом 
атрибутивный риск (AR) указывающий 
на долю заболевших животных в положи-
тельно реагирующей группе, где заболева-
ние было обусловлено именно воздействи-
ем Chl. pecorum, составил 19,5% (19,5 случа-
ев на 100 голов).

Выводы
Разработана тест – система на основе 

метода ПЦР для выявления Chl. pecorum. 
Было показано, что популяция Chl. peco-
rum, циркулирующая на территории РФ, 
характеризуется высокой генетической ге-
терогенностью, а превалентность данного 
микроорганизма среди стад ЦФО состави-
ла 92,3%. Некоторые изоляты, выявленные 

Таблица 3
Матрица формата 2х2 двух дихотомических перемен-

ных: инфицированности и клинического статуса

Результаты тести-
рования (ПЦР)

клинический статус

Заболевшие Здоровые

Chl. pecorum «+» 53 (a) 28 (b) 81

Chl. pecorum « » 142 (c) 167 (d) 309

195 195 390
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в процессе проведения данного исследова-
ния, демонстрировали 100% уровень гене-
тического родства (по изученному фраг-
менту гена ompA) с изолятами, выявленны-
ми на территории таких государств, как Гер-
мания, Великобритания, Франция и США в 
1989 – 1993 гг. Эпизоотически значимым яв-
ляется факт одновременного присутствия 
нескольких различных генетических форм 
Chl. pecorum внутри одного стада КРС. Вы-
сказано предположение о возможном от-
сутствии межвидового барьера и специфич-
ности для хозяина, а также отсутствии стро-
гого тканевого тропизма у изучаемого ми-

кроорганизма.
Выявленная статистически значимая 

связь ассоциации результатов разработан-
ного диагностического теста и клиниче-
ских признаков поражения респираторного 
тракта у телят демонстрирует, что инфици-
рованные Chl. pecorum телята будут иметь 
риски развития соответствующих клиниче-
ских признаков в 2,2 раза выше по сравне-
нию с неинфицированными вышеуказан-
ным микроорганизмом животными.

Авторы выражают благодарность за 
оказанную консультативную помощь в.н.с. 
ФГУ «ВНИИЗЖ» к.б.н. Колосову С.Н.

SUMMARY
New method for Chlamydophila pecorum genome detection based on the polymerase chain reaction (PCR) 
was developed.    It was demonstrated that Chl. pecorum population circulating in the territory of the Rus-
sian Federation is characterized by high genetic heterogeneity. The examination of 390 samples (nasal swabs 
of 0.5 – 7 – month – old calves) from 13 premises of 7 oblasts of the Central Federal Okrug showed that the 
herd Chl. pecorum prevalence in calves was 92,3% and the individual prevalence was 22,7%. Statistically 
significant association between the resalts of the developed diagnostic test and clinical signs of the respira-
tory tract damage in calves was detected.
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