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Болезнь Ньюкасла (БН) — высококонтагиозная вирусная инфекция птиц, харак-
теризующаяся пневмонией, энцефалитом, множественными точечными кровоизлияниями 
и поражением внутренних органов, — в настоящее время распространена в разных регио-
нах мира. Все выделенные до настоящего времени вирусы БН (сем. Paramyxoviridae, род 
Paramyxovirus) разделены на два класса, представляющие разнообразные и постоянно разви-
вающиеся группы вирусов. Несмотря на повсеместную вакцинацию, болезнь трудно поддает-
ся контролю, в связи с чем ее возбудитель внесен в список наиболее важных патогенов. В 
последние годы исследований по генетической вариабельности штаммов БН в Казахстане не 
проводилось, хотя именно здесь пересекаются многие трансконтинентальные пути миграции 
диких птиц — основных переносчиков возбудителей заболевания. Настоящее исследование 
было проведено с целью изучения особенностей циркуляции, а также выделения и характе-
ристики изолятов вируса болезни Ньюкасла, вызвавших заболевание птиц в различных ре-
гионах Республики Казахстан в 2010, 2012 и 2013 годах. На 10-суточных развивающихся ку-
риных эмбрионах (РКЭ) изучали изоляты вируса, выделенные от павшей птицы при вспыш-
ках БН в птицеводческих хозяйствах и на частных подворьях в Алматинской, Северо-
Казахстанской и Жамбылской областях Казахстана. Определяли среднее время гибели эм-
брионов (mean death time, MDT) и интрацеребральный индекс патогенности (intracerebral 
pathogenicity index, IСРI). Выделяли РНК вируса, выполняли ПЦР-амплификацию, прово-
дили детекцию ее продуктов, очищали и секвенировали. Полученные нуклеотидные после-
довательности анализировали в программе Sequencher v. 4.5 («Gene Codes Corporation», 
США). Для построения филогенетического дерева и определения генотипа был использован 
набор нуклеотидных последовательностей из международной базы данных GenBank (NCBI). 
Филогенетический анализ последовательностей проводили с помощью программы Mega 6.06 
со следующими параметрами: Statistical Method — Neighbor-joining; Test of Phylogeny — 
Bootstrap method; No. of Bootstrap Replications — 500; Model/Method — Kimura 2-parameter 
model. Исследования показали, что БН вызывает вспышки и у вакцинированной, и у невак-
цинированной птицы. Выделенные вирусы БН относились к велогенным штаммам. Все 
они имели сайт протеолитического расщепления 110GGRRQKRF117 белка слияния, харак-
терный для V-патотипа. Секвенирование и филогенетический анализ F-гена показал, что ви-
рус, выделенный на птицефабрике в Алматинской области от павших особей из вакциниро-
ванного поголовья, относится к генотипу VIId, а вирусы, выделенные от невакцинированных 
птиц в частных подворьях Алматинской, Жамбылской и Северо-Казахстанской областей, — 
к генотипу VIIb. Согласно полученным данным, несмотря на географическую отдаленность 
вспышек, на территории Северного Казахстана циркулировали те же генотипы, что и в юж-
ных регионах страны. Широкое распространение БН в Казахстане требует от ветеринарных 
служб принятия мер по разработке эффективных мер контроля с учетом данных молекуляр-
ной эпидемиологии. 
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Болезнь Ньюкасла (БН) — это высококонтагиозная вирусная ин-
фекция птиц, характеризующаяся пневмонией, энцефалитом, множествен-
ными точечными кровоизлияниями и поражением внутренних органов (1). 
Впервые она была зарегистрирована на острове Ява в 1926 году (2). Возбу-
дитель болезни (РНК-содержащий вирус из семейства Paramyxoviridae, род 
Paramyxovirus) выделен и описан как фильтрующийся вирус во время 
вспышки в г. Ньюкасл (Великобритания, 1926 год) (3), а заболевание полу-
чило название «ньюкаслская болезнь». Вирус БН был обнаружен у 241 вида 
из 27 отрядов класса Птицы (Aves) (4).  
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Все выделенные до настоящего времени вирусы БН разделены на 
два класса, представляющие собой разнообразные и постоянно развиваю-
щиеся группы. Вирусы I класса распространены по всему миру среди ди-
ких птиц, относятся к низковирулентным и в настоящее время разделяют-
ся на девять генотипов (5). Вирусы II класса до последнего времени раз-
деляли на 10 генотипов. Однако в 2012 году D.G. Diel с соавт. (6) предло-
жили новую генетическую классификацию вирусов БН. Авторы разделили 
вирусы II класса на 15 генотипов, в которые вошли 10 ранее известных и 
5 новых. Позже S.C. Courtney с соавт. (7), изучив вирусы, выделенные в 
Доминиканской Республике и Мексике, показали существование XVI ге-
нотипа, а C.J. Snoeck с соавт. (8) классифицировали вирусы, выделенные в 
Западной и Центральной Африке, как XVII и XVIII генотипы. 

В настоящее время филогенетический анализ выполнен для огром-
ного числа штаммов вируса БН и определены основные генотипы, цирку-
лирующие в различных частях мира, всего их 18 (6, 7). Группой ученых из 
стран СНГ установлено, что все изоляты вируса БН, выделенные на терри-
тории России, Казахстана, Киргизии и Украины от домашних и синан-
тропных птиц за период с 1993 по 2007 годы, относились к генотипам VIIa, 
VIIb и VIId (9-11). Показано также, что в популяциях голубей на террито-
рии России циркулируют вирусы II класса VI генотипа (12, 13), в популя-
циях водоплавающих птиц — вирусы I генотипа (13, 14), а среди домашней 
птицы — вирусы VII генотипа (15, 16). Однако, несмотря на изученность 
этого вируса, в разных странах, в том числе на территории Республики Ка-
захстан, происходят массовые заболевания птиц с высокой смертностью. 

В последние годы исследования генетической вариабельности у 
штаммов БН в Казахстане не проводились. В настоящей работе мы изуча-
ли варианты вируса БН, циркулирующие на территории Республики Ка-
захстан и изменившиеся в процессе эволюции, что представляло особый 
интерес, поскольку именно здесь пересекаются многие трансконтинен-
тальные пути миграции диких птиц — основных переносчиков инфекции. 

Целью нашей работы было изучение особенностей циркуляции, а 
также выделение и характеристика изолятов вируса болезни Ньюкасла, 
вызвавших заболевание птиц в разных регионах Республики Казахстан. 

Методика. Изучали изоляты вируса, выделенные от павшей птицы 
при вспышках БН в птицеводческих хозяйствах и на частных подворьях на 
территории Казахстана в 2010, 2012 и 2013 годах.  

В качестве системы культивирования использовали 10-суточные раз-
вивающиеся куриные эмбрионы (РКЭ). Среднее время гибели (mean death 
time, MDT) определяли посредством деления суммы часов гибели всех эм-
брионов, вызванной минимальной летальной дозой, на число эмбрионов 
(17). Интрацеребральный индекс патогенности (intracerebral pathogenicity 
index, IСРI) определяли по общепринятой методике (18). 

РНК выделяли с помощью набора QIAmp Viral RNA mini kit («Qia-gen 
GmbH», Германия) согласно инструкции изготовителя. Для получения ПЦР-
продуктов использовали пару праймеров (19) (Fwd-upper-f1 — TTGCTTA-
TAGTTAGTTCGCCTGTC, Rev-down-f2 — ACCCGTGTATTGCTCTTTGG) 
и набор One-step RT-PCR Kit («Qiagen GmbH», Германия).  

Детекцию ПЦР-продуктов проводили в 1 % Трис-ацетатном буфе-
ре с добавлением бромистого этидия в гель документирующей системе Bio 
Rad («Bio-Rad Laboratories, Inc.», США). ПЦР-продукты очищали с помо-
щью набора QIAquick PCR purification kit («Qiagen GmbH», Германия) со-
гласно инструкции изготовителя. Секвенирование ПЦР-продуктов прово-
дили с использованием набора BigDye terminator v.3.1 cycle sequencing kit 
(«Applied Biosystems, Inc.», США) на автоматическом анализаторе 3130xl 
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Genetic Analyzer («Applied Biosystems, Inc.», США; «Hitachi», Япония). 
Полученные нуклеотидные последовательности анализировали в 

программе Sequencher v. 4.5 («Gene Codes Corporation», США). При по-
мощи комплекса компьютерных программ Mega 6.0 (20) провели вырав-
нивание нуклеотидной последовательности. Для построения филогене-
тического дерева и определения генотипа использовали набор нуклео-
тидных последовательностей из международной базы данных GenBank 
(NСBI). Филогенетический анализ последовательностей проводили с 
помощью программы Mega 6.06 при следующих параметрах: Statistical 
Method — Neighbor-joining; Test of Phylogeny — Bootstrap method; No. of 
Bootstrap Replications — 500; Model/Method — Kimura 2-parameter model. 

Результаты. Эпизоотическое благополучие в птицеводческих хозяй-
ствах Республики Казахстан поддерживается благодаря интенсивной вак-
цинации птиц, начиная с первых дней жизни. Во многих хозяйствах отра-
ботаны схемы вакцинации для поддержания высокого количества по-
ствакцинальных антител, которое требуется для обеспечения невосприим-
чивости птиц к болезни Ньюкасла. Однако, несмотря на все проводимые 
мероприятия, эпизоотические вспышки болезни Ньюкасла наносят ущерб 
птицеводству на территории Казахстана. 

В ноябре 2010 года на птицефабрике «Аллель Агро» (Илийский р-н, 
Алматинская обл.) произошла массовая гибель 30-40-суточных цыплят-
бройлеров. В хозяйстве имелась отработанная программа профилактиче-
ской вакцинации, все птицы вакцинировались живой вакциной (Nobilis 
ND Clone 30, «Intervet international B.V.», Нидерланды). Несмотря на вак-
цинацию, за 1 нед пало более 2000 птиц. В октябре 2012 года была зареги-
стрирована массовая гибель птицы на частных подворьях пос. Аксуат (Ти-
мирязевский р-н, Северо-Казахстанская обл.) — пало более 900 особей. 
В июне 2013 года на частных подворьях в пос. Отар (Кордайский р-н, 
Жамбылская обл.) и пос. Матыбулак (Жамбылский р-н, Алматинская обл.) 
также отмечалась массовая гибель домашней птицы. Птица на частных 
подворьях не была вакцинирована против БН. 

Мы установили, что во всех случаях заболевание и гибель птицы вы-
зывал вирус БН (табл.). 

Биологическая характеристика изолятов вируса болезни Ньюкасла, выде-
ленных в разных областях Республики Казахстан (Х±m, n = 3, культивиро-
вание на 10-суточных развивающихся куриных эмбрионах) 

Изолят  
(ID GenBank) 

Место (год выделения), 
хозяин 

БА ГА СВГ IСРI СР 

Chicken/KZ/Almaty/11/ 
2010 (KT719396) 

Алматинская обл. (2010), 
домашняя курица 9,20±0,047 8,06±0,12 56 1,76 110GGRRQKRF117 

Chicken/KZ/SKO/12/ 
2012 (KT719397) 

Северо-Казахстанкая обл. 
(2012), домашняя курица 8,80±0,080 8,53±0,12 52 1,82 110GGRRQKRF117 

Chicken/KZ/Kordai/06/ 
2013 (KT719398) 

Жамбылская обл. (2013), 
домашняя курица 9,26±0,074 8,20±0,08 56 1,82 110GGRRQKRF117 

Chicken/KZ/Almaty/07/ 
2013 (KT719399) 

Алматинская обл. (2013), 
домашняя курица 9,58±0,069 8,73±0,05 56 1,80 110GGRRQKRF117 

П р и м е ч а н и е. БА — биологическая активность, lg ЭИД50/см3 (эмбриональная инфицирующая доза); 
ГА — гемагглютинирующая активность, log2; СВГ — среднее время гибели куриных эмбрионов, ч; IСРI — 
интрацеребральный индекс патогенности; СР — сайт протеолитического расщепления продукта F-гена. 
  

Среднее время гибели эмбрионов для выделенных вирусов БН со-
ставляло 52-56 ч, что соответствует показателю для велогенных штаммов 
вируса БН. ICPI был в пределах 1,76-1,82 и подтвердил вирулентность вы-
деленных на территории Казахстана вирусов БН. 

Анализ показал наличие сходной последовательности в сайте про-
теолитического расщепления (110GGRRQKRF117) белка слияния F, харак-
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терной для V-патотипа (velogenic) БН (21). Следовательно, результаты ге-
нетических исследований согласовывались с данными биологических тес-
тов (ICPI и MDT) и подтвердили вирулентность изученных изолятов БН. 

 

 
Филогенетическое дерево F-гена, кодирующего белок слияния вируса болезни Ньюкасла II 
класса: I-XIV — генотипы;  и ▲— изоляты, выделенные в Казахстане (соответственно ви-
русы VIIb и VIId генотипов; дендрограмма построена с использованием нуклеотидных по-
следовательностей, депонированных в GenBank, методом Neighbor-joining, bootstrap = 500).  

 

Углубленное изучение генетических связей между вирусами, выде-
ленными в различных географических зонах, дало важную информацию о 
молекулярной эпидемиологии БН. Требовалось выяснить, к каким гено-
типам относятся штаммы, вызвавшие эпизоотические вспышки болезни 
Ньюкасла в Алматинской, Жамбылской и Северо-Казахстанской областях. 
Для этого мы провели выравнивание нуклеотидных последовательностей 
выделенных вирусов с последовательностями вируса БН, доступными в 
GenBank, и построили филогенетическое дерево (рис.). Все вирусы БН, 
выделенные на территории Казахстана, оказались близки к циркули-
рующим в Азии и относились к VII генотипу. Вирусы VII генотипа впер-
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вые выделены в Тайване в 1984 году (22). Позже их обнаружили в Европе 
(23), Китае (24), Африке (25, 26), а также на территории СНГ — в Рос-
сии, на Украине, в Казахстане, Кыргызстане (9-11, 27).  

При использовании референтных штаммов, предложенных D.G. Diel 
с соавт. (6), изолят Chicken/KZ/Almaty/11/2010 вируса БН, выделенный от 
вакцинированной птицы, павшей на птицефабрике, был отнесен к геноти-
пу VIId, а изоляты Chicken/KZ/SKO/12/2012, Chicken/KZ/Kordai/06/2013, 
Chicken/KZ/Almaty/06/2013, полученные от невакцинированной птицы на 
частных подворьях в Алматинской, Жамбылской и Северо-Казахстанской 
областях, — к генотипу VIIb. 

То есть, несмотря на географическую отдаленность вспышек, на 
территории Северного Казахстана циркулировали те же генотипы, что и в 
южных регионах страны. Наши данные подтверждают, что каждая генети-
ческая группа географически имела свой ареал, а ее распространение, 
возможно, было связано с путями миграции диких птиц. Того же мнения 
придерживаются И.С. Коротецкий с соавт. (11), которые установили, что 
наличие короткого пути миграции между странами Северной Европы и 
Украиной привело к локальному распространению вирусов БН VIIа гено-
типа только на территории Украины, а мощные миграционные пути от 
Юго-Восточной Азии через Россию, Казахстан и Киргизию на Каспий и 
далее — к распространению вирусов VIIb и VIId генотипов.  

Проведенные исследования показали, что БН вызывал вспышки сре-
ди как вакцинированной, так и невакцинированой птицы. Как отмечалось 
выше, на птицефабрике «Аллель Агро» (Алматинская обл.) проводилась про-
филактическая вакцинация живой вакциной. Следует отметить, что штамм 
вируса БН, используемый для приготовления вакцины, по имеющимся в 
доступной литературе данным, относится ко II генотипу (28). Возможно, 
вспышка заболевания произошла в результате снижения иммунитета, по-
скольку при хорошо отработанной схеме вакцинации классические вакцины, 
относящиеся ко II генотипу, обеспечивают 100 % защиту птиц независимо от 
антигенных различий эпизоотического штамма (24, 29, 30). Предполагается, 
что вакцинация против БН должна обеспечивать иммунитет против зараже-
ния и подавление размножения вируса. Однако, по данным некоторых авто-
ров, существующие вакцины предотвращают болезнь, но не могут остановить 
репликацию и распространение вируса (31-33). Анализ этих исследований 
показывает, что продукция вируса была значительно ниже только при ис-
пользовании вакцины на основе определенного генотипа (34, 35). 

Итак, заболевание и гибель домашней птицы в Алматинской, Жам-
былской и Северо-Казахстанской областях Республики Казахстан в 2010, 
2012 и 2013 годах были вызваны вирусом болезни Ньюкасла (БН). Иссле-
дования показали, что вирус БН приводит к вспышкам как среди вакци-
нированных, так и невакцинированых птиц. Вспышка заболевания среди 
вакцинированных птиц, возможно, произошла в результате снижения им-
мунитета. Биологические характеристики (среднее время гибели — MDT, 
интрацеребральный индекс патогенности — IСРI), а также последова-
тельность сайта протеолитической активации F белка у изученных вирусов 
БН соответствовали таковым у велогенных штаммов. Филогентический 
анализ показал, что вирус, выделенный от птиц, павших на птицефабрике 
среди вакцинированного поголовья, относится к генотипу VIId, а изоляты, 
выделенные от невакцинированных птиц на частных подворьях Алматин-
ской, Жамбылской и Северо-Казахстанской областей, — к генотипу VIIb. 
Широкое распространение болезни Ньюкасла в Республике Казахстан 
требует от ветеринарных служб разработки эффективных мер контроля с 
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учетом данных молекулярной эпидемиологии. 
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A b s t r a c t  
 

Currently, Newcastle disease (ND) is highly contagious viral infection of birds, character-
ized by pneumonia, encephalitis, multiple pointed hemorrhages and defeat of internals is spread in 
various regions of the world. All isolated to the present ND viruses (Paramyxoviridae, Paramyxovi-
rus) are divided into two classes, representing the diverse and constantly developing group of viruses. 
Despite the conducting universal vaccination, the disease is difficult to control, in connection with 
what it is listed in the most important pathogens. In recent years, studies on the genetic variability of 
the ND strains in Kazakhstan were not conducted, although exactly here many transcontinental mi-
gratory routes of wild birds, the main carriers of the pathogens, are crossed. The present study was 
conducted to examine the characteristics of the circulation, as well as the isolation and characteriza-
tion of isolates of Newcastle disease virus that caused the disease of birds in different regions of Ka-
zakhstan in 2010, 2012 and 2013. Using 10-day-old developing chicken embryos (DCE), we studied 
virus isolates from dead hens at ND outbreaks in poultry farms and private yards in Almatinskaya, 
North Kazakhstan and Zhambylskaya provinces of Kazakhstan. The mean death time of embryos 
(MDT) and intracerebral pathogenicity index (ICPI) were estimated. Viral RNA was isolated and 
used for PCR. Amplified products were further detected, purified and sequenced. The obtained nu-
cleotide sequences were analyzed using Sequencher v. 4.5 (Gene Codes Corporation, USA). A set of 
nucleotide sequences from an international database GenBank was used to construct the dendrogram 
and determine the genotype. Phylogenetic analysis of the sequences was performed using Mega 6.06 
and the following parameters: Statistical Method — Neighbor-joining; Test of Phylogeny — Boot-
strap method; No. of Bootstrap Replications — 500; Model/Method — Kimura 2-parameter model. 
Studies have shown that the ND causes outbreaks both among vaccinated and non-vaccinated poul-
try. The ND isolates belong to velogenic strains. All of them had a proteolytic cleavage site 
110GGRRQKRF117 of fusion protein, which is characteristic of the V-pathotype. The sequencing and 
phylogenetic analysis of the F-gene showed that the virus from dead birds of those vaccinated at the 
poultry farm in Almatinskaya Province belongs to VIId genotype, while the isolates from non-
vaccinated birds of the private farms in Almatinskaya, Zhambylskaya and North Kazakhstan prov-
inces belong to VIIb genotype. According to the obtained information, despite the geographical dis-
tance of outbreaks, the same ND genotypes are circulating in the territory of Northern Kazakhstan 
and in the southern regions of the country. Wide spread of the virus in Kazakhstan requires from 
veterinary services to develop effective control measures with regard to ND molecular epidemiology.  

 

Keywords: Newcastle disease, strain, pathogenicity index, PCR, sequencing, phyloge-
netic analysis. 
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Коваленко была борьба с инфекционными заболеваниями животных. В 1938 году (через семь 
лет после окончания Московского ветеринарного института) он защитил кандидатскую дис-
сертацию «Получение иммунной сыворотки против эмфизематозного карбункула», продол-
жил исследования анаэробных инфекций и в 1945 году защитил докторскую диссертацию 
«Некробациллез у крупного рогатого скота и овец». Под его руководством впервые в России  
разрабатывались методы диагностики и борьбы с африканской чумой свиней, дифференциа-
ции микоплазм (на основе серологической характеристики). Результатом стали монографии 
«Африканская чума свиней» (1965, 1972) и «Микоплазмозы животных» (1976).    

 Благодаря изучению различных аспектов иммунитета Я.Р. Коваленко предложил 
новые методы диагностики, лечения и профилактики инфекционных болезней животных. 
Опубликованная им в 1958 году в журнале «Ветеринария» статья «Влияние введения иммун-
ной сыворотки на развитие иммунитета при последующей вакцинации» определила направ-
ление иммунологических исследований в нашей стране. Уже в те годы стало очевидно, что 
для обеспечения эпизоотического благополучия в условиях высокой концентрации  живот-
ных необходим постоянный мониторинг состояния иммунной системы с учетом ряда факто-
ров (кормление, содержание, физиологическое состояние, вакцинопрофилактика, а также 
изменение вирулентности  микроорганизмов).  

Под руководством профессора Я.Р. Коваленко проведены первые опыты по изуче-
нию формирования вакцинального иммунитета у молодняка и обнаружено отсутствие -
глобулинов в сыворотке крови поросят от иммунных и неиммунных свиноматок до приема 
молозива. Показано, что при активной иммунизации телят и поросят от иммунных против 
паратифа матерей колостральный иммунитет задерживает образование у них специфических 
антител, а напряженность приобретенного вакцинального иммунитета зависит от состояния 
пассивного колострального иммунитета. В 1964 году по итогам пленума Отделения животно-
водства ВАСХНИЛ, посвященного вопросам иммунитета при инфекционных и инвазионных 
заболеваниях, была издана книга «Проблемы иммунитета сельскохозяйственных животных» 
под редакцией академика Я.Р. Коваленко.  

Огромным вкладом в становление ветеринарной иммунологии как науки стало соз-
дание в 1967 году Всесоюзного института экспериментальной ветеринарии (ВИЭВ), который 
Я.Р. Коваленко возглавлял долгие годы. В руководимой им лабораторию иммунитета (впослед-
ствии лаборатории иммунологии) в 1960-1970-е годы изучалось влияние различных факторов 
на поствакцинальный иммуногенез у сельскохозяйственных животных. Были определены оп-
тимальные сроки вакцинации, исследовались принципы иммунопрофилактики болезней ново-
рожденных животных негативное, передача антител от матерей потомству, влияние дефицита 
перевариваемого протеина, аминокислот, стресса и радиации на иммунореактивность.  

Я.Р. Коваленко писал: «При встрече возбудителя инфекции и организма различные 
системы реагируют друг с другом и взаимно влияют друг на друга. Возбудитель, хозяин и ок-
ружающая среда связаны между собой разнообразнейшими факторами, и от их взаимодейст-
вия и иммунологической подготовленности организма против возбудителя болезни зависит 
исход этой встречи». Используя термин «иммунологическая подготовленность организма», 
Я.Р. Коваленко обобщил все полученные ранее результаты и пришел к обоснованному за-
ключению о необходимости массовой иммунизации животных, направленной на создание 
устойчивости к эпизоотическим заболеваниям. За цикл работ по ветеринарной иммунологии 
Я.Р. Коваленко в 1977 году был награжден золотой медалью имени С.Н. Вышелесского. В 
эти годы в лаборатории иммунитета велись исследования роли различных вирусов, пасте-
релл, микоплазм, кишечной палочки в этиологии респираторных, желудочно-кишечных бо-
лезней овец и крупного рогатого скота. Целью работ был поиск сведений о механизмах фор-
мирования поствакцинального иммунного ответа для определения принципов устойчивости 
животных к инфекционным заболеваниям при массовой иммунизации.  

В настоящее время лаборатория иммунологии ВИЭВ продолжает исследования, на-
чатые Яковом Романовичем Коваленко. Изучаются механизмы формирования поствакци-
нального иммунного ответа на различные типы вакцин, исследуются клеточные и молеку-
лярные аспекты онто- и иммуногенеза у животных, механизмы взаимодействия макро- и 
микроорганизма, биосинтеза протективных антител в связи с разработкой диагностических 
препаратов. Развитие эволюционной иммунологии, одно из основных направлений которой 
заключается в изучении филогенетической связи между врожденным и адаптивным иммуни-
тетом, предполагает применение иммунологических методов, которые оптимизированы для 
различных групп животных.  

Главные современные направления в развитии ветеринарной иммунологии нераз-
рывно связаны с общепризнанной научной школой академика Я.Р. Коваленко. Расширение 
и углубление знаний, основанных на его исследованиях, с использованием подходов молеку-
лярной, клинической, эволюционной и экологической иммунологии позволит понять меха-
низмы невосприимчивости организма животных и расширить наши возможности в эффек-
тивной противодействии инфекционными болезнями. 

 

М.И. Гулюкин, И.Ю. Ездакова 
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