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Эпидемиология оспы верблюдов: новые аспекты 

Поступила 09.08.2023 г. Принята к публикации 27.09.2023 г.
После отмены обязательной противооспенной вакцинации человечество утратило иммунитет не только к 
натуральной оспе, но и к инфекциям, вызываемым возбудителями этого рода (Orthopoxvirus): оспе обезьян, 
оспе коров, оспе буйволов, оспе верблюдов. Поскольку в филогенетическом и генетическом плане ближе 
всего к вирусу натуральной оспы стоят вирусы оспы верблюдов и африканской песчанки (гомология гено-
ма составляет 97 %), то нельзя исключить, что мутация в небольшом фрагменте генома приведет к замене 
относительно безопасного вируса к эпидемически опасному возбудителю. Цель работы – обобщение мате-
риалов по исследованию вируса оспы верблюдов. Источниковая база исследования – англоязычная научная 
литература, доступная через сеть «Интернет». Метод исследования – анализ научных источников по оспе 
верблюдов от общего к частному. Рассматривали эпизоотическую опасность вируса, его патогенность для 
человека, филогенетическое родство с другими ортопоксвирусами, средства специфической профилактики 
и лечения оспы верблюдов у верблюдов. Обсуждение и результаты. Возбудитель оспы верблюдов вызыва-
ет у Camelus dromedaries и Camelus bactrianus узелково-пастулезную сыпь на коже и слизистых оболочках. 
Болезнь контагиозна, ее эпизоотии приводят к значительному экономическому ущербу. В декабре 2008–мае 
2009 г. зафиксированы лабораторно подтвержденные случаи оспы верблюдов у людей в Индии, Сомали и 
восточном Судане. Для идентификации вируса оспы верблюдов в настоящее время предлагается тест-систе-
ма ПЦР-РВ с праймерами на ген C18L, которая выявляет только данный вирус. Установленный круг хозяев 
вируса ограничен одним видом животного – верблюдом. Для лечения заболевших верблюдов применяются 
химиопрепараты: цидофoвир и токоверимат (ST-246). Для иммунопрофилактики используют живую и инак-
тивированную вакцины. Заключение. Вирус оспы верблюдов представляет опасность для человека в регионах, 
где люди разводят верблюдов и находятся в тесном контакте с ними. Дополнительным «окном» для проникно-
вения этого вируса в человеческое общество могут быть иммунодефицитные популяции людей. Генетическая 
изменчивость вируса и пластичность его генома позволяют методом селекции получать штаммы вируса с 
измененными свойствами. Методы синтетической биологии создают риск путем небольших замен в геноме 
вируса превратить его в эпидемически опасный для человека. Необходим постоянный мониторинг за этим 
заболеванием, поскольку существует опасность трансмиссии оспы верблюдов из Казахстана в приграничные 
районы Российской Федерацией и появления на фоне эпизоотий генетически измененных вариантов вируса.

Ключевые слова: вирус натуральной оспы; вирус оспы верблюдов; ортопоксвирусы; ПЦР; ПЦР-РB; филогене-
тическое древо.
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Epidemiology of Camelpox: New Aspects
Эпидемиология оспы верблюдов: новые аспекты

Оспа верблюдов – контагиозное вирусное 
заболевание, распространенное почти в 
каждой стране, где занимаются верблю-
доводством [1]. Этиологическим агентом 
оспы верблюдов является вирус оспы вер-
блюдов, который относится к семейству 
Poxviridae, подсемейству Chordopoxviridae, 
роду Orthopoxvirus [2]. Наиболее известными 
представителями этого рода являются вирус 
натуральной оспы, вирус вакцины, вирус 
оспы коров, вирус оспы обезьян. Геном ви-
руса оспы верблюдов представлен двухце-

почечной ДНК, и, образуя отдельный вид, 
более всего подобен таковым вирусов нату-
ральной оспы (ВНО) и африканской песчанки 
(Taterapoxvirus) [3]. Филогенетическое древо, 
построенное на основе полногеномных по-
следовательностей представителей семейства 
оспенных вирусов, также подтверждало наи-
большее сходство вируса оспы верблюдов с 
возбудителем натуральной оспы [4].

Ранее считали, что риск передачи оспы 
верблюдов от животного к человеку, даже к 
ухаживающему персоналу, очень низкий, од-

Received September 9, 2023. Accepted September 27, 2023
After the abolition of the mandatory smallpox vaccination, the humanity lost the immunity not only to smallpox, but 
also to infections caused by pathogens of this family (Orthopoxvirus): monkeypox, cowpox, buffalo pox, camelpox. 
Since the camelpox and African gerbil viruses are the closest to the variola virus (genomic homology is 97%) in 
phylogenetic and genetic terms, it cannot be ruled out that a mutation in a small fragment of the genome of one of these 
viruses will lead to the replacement of a relatively safe virus with an epidemically dangerous pathogen. The purpose of 
is article is to summarize materials on the study of camelpox virus. The sources for this research is scientific articles and 
other English-language literature available via the Internet. The research method is an analysis of scientific sources on 
camelpox from the general to the specific. The authors considered the epizootic danger of the virus, its virulence for 
humans, phylogenetic relationship with other orthopoxviruses, means of specific prevention and treatment of camel 
pox in camels. The discussion and the results. The causative agent of camelpox causes a nodular-pastular rash on the 
skin and mucous membranes in Camelus dromedaries and Camelus bactrianus. The disease is contagious, and its 
epizootics lead to significant economic damage. From December 2008 to May 2009, several laboratory-confirmed 
cases of camelpox in humans were reported in India, Somalia and eastern Sudan. Nowadays for the identification of 
the camelpox virus, a RT-PCR test system with primers for the C18L gene is usually offered, which detects only this 
virus. The established host range of the virus is limited to one animal - the camel. To treat sick camels, chemotherapy 
drugs are used: cidofovir and tocoverimate (ST-246). For immunoprophylaxis, live and inactivated vaccines are used. 
The conclusion. Camelpox virus poses a risk to humans in regions where people raise camels and are in close contact 
with them. The immunodeficient populations of people may serve as an additional «window» for the penetration of 
this virus into human society. The genetic variability of the virus and the plasticity of its genome make it possible to 
obtain virus strains with altered properties. Synthetic biology methods create a risk, through small substitutions in the 
genome of the virus, of turning it into an epidemic danger for humans. Constant monitoring of this disease is necessary, 
since there is a danger of the transmission of camelpox from Kazakhstan to areas bordering the Russian Federation.

Keywords: camelpox virus; orthopoxviruses; PCR; PCR-RV; phylogenetic tree; smallpox virus.
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нако на протяжении с декабря 2008 г. по май 
2009 г. в Индии были зафиксированы три 
лабораторно подтвержденных случая оспы 
верблюдов у людей, ухаживающих за верблю-
дами [5]. Поскольку вирус оспы верблюдов, 
преодолев межвидовой барьер, стал пато-
генным для человека, то возникает необхо-
димость постоянного мониторинга за вызы-
ваемым им заболеванием, так как существует 
опасность его трансмиссии из Казахстана в 
приграничные районы РФ.

Цель работы – обобщение материалов по 
исследованию вируса оспы верблюдов.

Источниковая база исследования – ан-
глоязычная научная литература, доступная 
через сеть «Интернет».

Метод исследования – анализ научных 
источников по оспе верблюдов от общего к 
частному. Рассматривали клинические про-
явления оспы верблюдов, эпизоотическую 
опасность вируса, его вирулентность для че-
ловека, филогенетическое родство с другими 
ортопоксвирусами, средства специфической 
профилактики и лечения.

Клинические проявления заболевания 
оспы верблюдов

Заболевание у верблюдов (Camelus 
dromedaries и Camelus bactrianus) сопрово-
ждается узелково-пастулезной сыпью на 
коже и слизистых оболочках. Поражаются 
кожа губ, носа и других мест, слабо покрытых 
шерстью (рисунок 1).

Из носовой и ротовой полости выделя-
ется сначала прозрачная, а затем серова-
то-грязная слизь. Наблюдается отечность 
губ, век, ноздрей, иногда опухают подче-
люстные пространства, что затрудняет про-
глатывание пищи. Температура тела повы-
шается, дыхание становится учащенным, 
затрудненным, нередко возникают расстрой-
ства желудочно-кишечного тракта (атония, 
запоры, у верблюжат – диарея) [7–9].

Существуют две клинические формы за-
болевания. Первая – генерализованная, ко-
торая встречается у молодых верблюдов. 

Вторая – легкая форма заболевания, которая 
чаще возникает у взрослых животных. При 
благоприятном течении болезни верблюды 
выздоравливают через 20–25 суток [2, 9].

Инфицирование животных происходит 
при повреждении кожных покровов, аэро-
генным путем, возможно также – с помощью 
переносчиков. Вспышки длятся в течение  
2–5 месяцев, преимущественно зимой. В пе-
риод между эпизоотиями возбудитель сохра-
няется и поддерживается среди верблюдов, 
вызывая заболевание в латентной форме. 
Во время возникновения эпизоотических 
вспышек заболеваемость у не вакциниро-
ванных животных составляет до 100 %, осо-
бенно у молодых (2–3-летнего возраста) вер-
блюдов. Падеж взрослого поголовья может 
достигать до 25 %, аборты у жеребых вер-
блюдиц – до 25–27 %, недополучение при-
плода – до 85 % и более [10, 11]. Заметим, что 
популяция домашних верблюдов в мире со-
ставляет около 28 млн особей [12].

Распространение оспы верблюдов в 
мире

Впервые заболевание оспой верблюдов 
описано в 1909 г. в Индии [13]. В дальнейшем 
оно распространилось на страны Среднего 
Востока (Иран, Саудовская Аравия, Объеди-
ненные Арабские Эмираты, Йемен, Афгани-
стан), Азии (Индия, Пакистан, Казахстан) и 
Африки (Египет, Кения, Мавритания, Нигер, 
Сомали, Марокко, Эфиопия, Оман, Судан)  
(рисунок 2).

Данные по эпизоотическим вспышкам за-
болевания представлены в таблице 1.

Круг хозяев вируса оспы верблюдов 
ограничен одним животным – верблюдом. 
Крупный рогатый скот, козы, овцы, кролики, 
морские свинки, хомячки, крысы и взрослые 
мыши не чувствительны к этому возбудителю 
[4, 28]. Прямой контакт коров и овец с боль-
ными верблюдами не приводил к их зара-
жению. На сегодняшний день единственной 
лабораторной моделью для изучения патоге-
неза этого заболевания являются иммуноде-
фицитные бестимусные мыши [29].

Ранее считали, что риск передачи оспы 
верблюдов от животного к человеку, даже к 
ухаживающему персоналу, очень низкий, 
однако на протяжении с декабря 2008 г. по 
май 2009 г. в Индии были зафиксированы 
три лабораторно подтвержденных случая 
оспы верблюдов у людей, ухаживающих за 
верблюдами. Люди не были вакцинированы 
оспенной вакциной. Анализ кожных проб и 
крови от человека проводился параллельно с 
подобными пробами от больных верблюдов. 
Результаты анализа проб, полученных от  

Рисунок 1 – Характерные кожные поражения у вер-
блюдов, больных оспой верблюдов [6]
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Epidemiology of Camelpox: New Aspects
Эпидемиология оспы верблюдов: новые аспекты

человека, во всех лабораторных тестах были 
идентичны полученным от больных вер-
блюдов [26]. Важно отметить, что лабора-
торно подтвержденные случаи заболевания 
не вакцинированных оспенной вакциной 
людей отмечены в Сомали [30] и восточном 
Судане [31].

Штаммы вирусов оспы верблюдов, выде-
ленные от пораженных особей при различных 

вспышках на разных территориях, имели 
разную вирулентность, что позволяет пред-
положить наличие в дикой природе других 
естественных хозяев [1]. Вспышки заболе-
вания совпадали с сезоном дождей, когда от-
мечается увеличение плотности насекомых, 
особенно москитов и клещей, и происходит 
массовая репродукция грызунов. Возможно, 
что насекомые также могут быть распростра-

Рисунок 2 – Географическое распространение оспы верблюдов в мире
Примечание: 1 – Мавритания, 2 – Марокко, 3 – Алжир, 4 – Нигер, 5 – Египет (п-ов Синай), 6 – Судан, 7 – Эфио-

пия, 8 – Кения, 9 – Сомали, 10 – Сирия, 11 – Ирак, 12 – Саудовская Аравия, 13 – Йемен, 14 – Оман, 15 – ОАЭ,  
16 – Иран, 17 – Афганистан, 18 – Пакистан, 19 – Индия, 20 – южные районы Российской Федерации [14]

Государство Регион Год вспышки Источник 

СССР Мангыстауская и Атырауская области
1930

1942–1943
1965–1969

10
15
16

Казахстан Те же 1996
2020

1

2 
Египет Полупустынные районы 1971 17

Иран
Шираз, Тегеран, Горган

Исфаган, Керман, Фарс, Семнан, Хузестан
Кум, Систан, Белуджистан, Хорасан

1972
1984
2014

17
3

18

Кения Norther Kenia
Turkana, Samburu

1975
1992

19
20

Ирак Ирано-иракская граница 1977 21

ОАЭ Дубай 1993–1994,
2020

22, 23
24

Саудовская Аравия аль-Ахса 1999 24

1 Mambetaliyev M. Field trip to Mangistau oblast in connection with epizootic of camelpox: report on the trip. 
NISKhi: Gvardieskiy. 1996. P. 1–2.
2 OIE-WAHIS, 2010. Disease situation: Camelpox. URL: https://www.wahis.oie.int/#/dashboards/country-or-disease-
dashboards (дата обращения: 20.08.2023).
3 Moghaddas (2012). Comprehensive guide for camel disease. Tehran. Nilularg.

Таблица 1 – Эпизоотические вспышки оспы верблюдов, зарегистрированные в разных странах
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нителями этого заболевания [2], а грызуны – 
природными хозяевами [32]. В сухие сезоны 
наблюдаются более мягкие формы заболе-
вания [33].

Биологические свойства вируса оспы 
верблюдов

Этиологическим агентом оспы верблюдов 
является вирус оспы верблюдов, который от-
носится к семейству Poxviridae, подсемейству 
Chordopoxviridae, роду Orthopoxvirus [2]. Наи-
более известными представителями этого 
рода являются вирус натуральной оспы, 
вирус вакцины, вирус оспы коров, вирус 
оспы обезьян.

При изучении биологических свойств ви-
руса оспы верблюдов и его аттенуированных 
вариантов [8] было установлено, что наи-
более чувствительными к вирусу оказались 
клеточные культуры первично-трипсинизи-
рованных клеток почки ягненка и почки эм-
бриона ягненка, перевиваемые линии клеток 
африканской зеленой мартышки (Vero), 
почки овцы, а также 11-cуточные куриные 
эмбрионы [7, 34].

Строение генома вируса оспы верблюдов 
и сравнительная характеристика с гено-
мами других ортопоксвирусов

Геном вируса оспы верблюдов пред-
ставлен двухцепочечной ДНК размером 
205719 пар оснований (п.о.) с содержанием 
(А+Т) пар, равном 66,8 % (показано на штамме 
М-96). По концам генома расположены од-
ноцепочечные инвертированные повторы, 
которые фланкируют центральную область, 
консервативную для всех ортопоксвирусов. 
В центральной области содержатся открытые 
рамки трансляции (ОРТ), кодирующие про-
цесс репликации вируса, а в терминальных 
областях – кодирующие круг хозяев вируса, 
иммуномодуляторность и патогенность.

Размер генома вируса оспы верблюдов 
варьирует в зависимости от штаммов и от-

личается от других ортопоксвирусов. Эти от-
личия обусловлены различиями в концевых 
областях генома и связаны с большими и 
малыми вставками, делециями и транслока-
циями [35]. Подобные делеции могут быть 
обусловлены адаптацией к культуре клеток. 
Кроме того, в геноме вируса оспы верблюдов 
содержится уникальная область около  
2,9 тыс. п.о. в области картирования 185– 
187 ОРТ, отсутствующая в геномах остальных 
представителей рода Orthopoxvirus, но по-
добная B22R гену, присутствующему в других 
родах подсемейства Chordopoxviridae [36].

Вирионная ДНК кодирует 211 белков, со-
держащих от 53 до 1869 аминокислотных 
остатков, которые, в основном, подобны ор-
топоксвирусным белкам. Данные об иден-
тичности полногеномных последовательно-
стей вируса оспы верблюдов, штамм М-96, в 
сравнении с другими представителями рода 
Orthopoxvirus приведены в таблице 2.

Из полученных результатов следует, что 
геном вируса оспы верблюдов, представляя 
собой отдельный вид, более всего подобен 
таковым вирусов натуральной оспы (ВНО) 
и африканской песчанки (Taterapoxvirus). 
Из его 211 ОРТ 59 % подобны ОРТ ВНО, а 
остальные – вируса вакцины и вируса оспы 
коров [36]. При сравнении геномов вируса 
оспы верблюдов, штамм М-96 и ВНО, штамм 
Бангладеш, выявлено, что их геномы коли-
неарны, за исключением различной длины 
инвертированных терминальных повторов и  
4 вставок по 1,5–2,5 тыс. п.о. Эти вставки у ви-
руса оспы верблюдов кодируют ОРТ, которые 
отсутствуют у всех штаммов ВНО. Идентич-
ность геномов вируса оспы верблюдов, ВНО 
и африканской песчанки составляет 97 %, 
что больше, чем для остальных представи-
телей рода Orthopoxvirus. По данным других 
авторов [38] идентичность геномов ВНО и 
оспы верблюдов составляет 98,0 %, а вируса 
вакцины и вируса оспы верблюдов – 96,7 %. 

Продолжение таблицы 1

Государство Регион Год вспышки Источник 

Сирия Хама, Дума 2005 25

Индия Нью-Дели, Бармер, Биканер, Джайсалмер 2009 26

Сомали Полупустынные районы Нет данных 6

Эфиопия Афар 2014–2015 4 

Израиль Тель-Арад, Хеврон 2016 11, 27

4 Aregavi WG, Agga GE, Gishe J, Abdi RD. Seroprevalense and participatory of camelpox in Afar region of Ethiopia. 
URL: http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0167587717307560 (дата обращения: 20.08.2023).
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Epidemiology of Camelpox: New Aspects
Эпидемиология оспы верблюдов: новые аспекты

Кроме того, вирус оспы верблюдов патогенен 
только для одного хозяина – верблюда, так же 
как и ВНО только для человека, а все орто-
поксвирусы с узким кругом хозяев вызывают 
высокую смертность у своих хозяев. Но в 
любом случае нуклеотидная последователь-
ность генома вируса оспы верблюдов менее 
всего отличается от таковой для ВНО [37].

Филогенетический анализ вируса оспы 
верблюдов

Для установления филогенетического 
родства вируса оспы верблюдов с другими 
оспенными вирусами были построены фи-

логенетические древа. Филогенетическое 
древо на основе OPT для ДНК-полимеразы, 
белков RPO 147, RPO 132, большого сердце-
винного белка P4b вирусов оспы верблюдов, 
вакцины, ВНО свидетельствовало, что фи-
логенетическое расстояние между вирусом 
оспы верблюдов и ВНО значительно меньше, 
чем между ВНО и вирусом вакцины, что под-
тверждает самую тесную связь вируса оспы 
верблюдов с ВНО [36].

Филогенетическое древо, построенное на 
основе последовательностей трех ортопокс- 
вирусных генов – A27L, H3L, D8L, которые 
играют важную роль в присоединении и 
проникновении вируса в клетку и хозяйской 
специфичности, также выявило, что вирус 
оспы верблюдов кластерируется с ВНО, а 
идентичность последовательностей у этих 
генов составляет от 97,3 до 100 % [26].

Филогенетическое древо на основе генов, 
расположенных в центральной консерва-
тивной области генома ортопоксвирусов ве-
личиной 110 тыс. п.о., также свидетельство-
вало, что вирус оспы верблюдов теснее всего 
связан с ВНО (нуклеотидная идентичность 
96,6–98,6 %, в среднем 98,0 %), чем с вирусом 
вакцины (нуклеотидная идентичность 91,9–
98,3 %, в среднем 96,0 %) [37].

Филогенетическое древо на основе пол-
ногеномных последовательностей представи-
телей семейства оспенных вирусов, представ-
ленное на рисунке 3, также подтверждало 
наибольшее сходство вируса оспы верблюдов 
с возбудителем натуральной оспы [4].

Таким образом, филогенетический анализ 
полноразмерных последовательностей раз-

Род вируса Вид вируса Штамм вируса Идентичность
генома, %

Orthopoxvirus

Вирус оспы верблюдов CMS AY009089 100

Вирус африканской песчанки Dahomey DQ437594 97

Вирус натуральной оспы Bangladesh -1975 97

Вирус натуральной оспы Sumatra 1970 
Orthopoxvirus 70-222 97

Вирус вакцины Lister AY678276 94

Вирус оспы коров GRI-90 X94355 94

Вирус оспы обезьян USA DQ011153 94

Вирус оспы обезьян Zaire DQ011155 94

Вирус оспы лошадей MNR-76 DQ792504 94

Вирус вакцины Copenhagen 93

Вирус оспы кроликов AY 484669 93

Вирус вакцины WR AY243312 92

Таблица 2 – Идентичность полногеномных последовательностей вирусов семейства Poxviridae в 
сравнении с вирусом оспы верблюдов, штамм М-96 [37]

Рисунок 3 –  Филогенетическое древо, построенное 
по результатам анализа полногеномных последова-
тельностей вируса оспы верблюдов и ряда оспенных 

вирусов других родов (названия вирусов соответству-
ют таковым, указанным в таблице 1) [4]
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личных штаммов вируса оспы верблюдов 
выявил, что среди них имеются очень не-
большие различия и их идентичность состав-
ляет не менее 99 % [2].

Диагностика возбудителя оспы вер-
блюдов

Чаще всего кожные поражения у вер-
блюдов обусловлены тремя видами вирусов: 
оспы верблюдов, контагиозной эктимы и па-
пилломы (рисунок 4). При этом клинические 
проявления заболеваний, вызываемые этими 
возбудителями, весьма схожи. Поэтому для 
дифференциальной диагностики применяют 
различные лабораторные методы [38, 39].

Диагностика оспы верблюдов склады-
вается из наблюдаемой клинической симп- 
томатики, выделения вируса в клеточных 
культурах, изучения морфологии оспин на 
хорионаллантоисных оболочках развиваю-
щихся куриных эмбрионов, серологических 
исследований, анализа вирусных белков с 
использованием метода электрофореза, ре-
стриктного анализа геномов, электронной ми-
кроскопии вирионов, полимеразной цепной 
реакции (ПЦР), полимеразной цепной реак- 
ции в реальном времени (ПЦР-РВ) и секве-
нирования генома [2]. Все перечисленные ме-
тоды требуют больших временных затрат, за 
исключением метода ПЦР-РВ.

ПЦР позволяет дифференцировать пред-
ставителей ортопоксвирусов на родовом и 
видовом уровнях. Родовая идентификация 
возможна при постановке реакции с прай-
мерами, рассчитанными на ген гемагглю-
тинина, который является поверхностным 
антигеном, присутствующим только у орто-
поксвирусов (у представителей других родов 
поксвирусов его нет) [40].

В дальнейшем был разработан метод 
мультиплексной ПЦР, позволяющий одно-
временно определять и дифференцировать 
эти три вируса [41]. Однако для дальнейшей 
видовой идентификации требовался ре-
стриктный анализ амплификатов, что требует 
больших затрат времени. Поэтому была раз-
работана ПЦР с праймерами, рассчитанными 

на ген телец включения А-типа. Эти тельца 
включения А-типа (A-type inclusionbodies – 
ATIBs) используются как морфологический 
маркер для дифференциации ортопоксви-
русных видов [42]. При ПЦР с праймерами, 
фланкирующими этот ген, образовывались 
фрагменты разного размера: у вируса вак-
цины – 1596 п.о., эктромелии – 1219 п.о., 
оспы верблюдов – 881 п.о., обезьян – около  
1500 п.о., оспы коров – 1672 п.о. С пробами, 
содержащими вирусы родов Parapoxviruses и 
Fowlpoxviruses, амплификаты не образовыва-
лись [8].

Для дальнейшего подтверждения резуль-
татов дифференциации было предложено 
расщепление этих амплификатов Bgl II ре-
стриктазой. При этом у всех амплификатов 
образовывалось шесть фрагментов, а у ви-
руса оспы верблюдов – пять. Сумма размеров 
этих пяти фрагментов равнялась размеру ам-
плификата [42]. Однако и этот метод требует 
больших временных затрат. Поэтому были 
продолжены исследования по поиску такого 
фрагмента генома вируса оспы верблюдов, 
ПЦР с праймерами на который выявляла бы 
только этот вирус.

Была оценена возможность использо-
вания в качестве мишени для ПЦР гена 
C18L – анкерного белка, определяющего 
круг хозяев вируса, играющего важную 
роль в адаптации к клеточным культурам 
и аттенуации вируса. Праймеры на него ги-
бридизовались только с ДНК вируса оспы 
верблюдов, выявляя данный возбудитель. 
Сравнительный анализ нуклеотидных по-
следовательностей этого гена показал 99,6– 
99,8 % идентичности среди штаммов вируса 
оспы верблюдов [9, 43].

В результате ПЦР образовывался ампли-
фикат в 243 п.о. При постановке этой ре-
акции с другими ортопоксвирусами, а также 
с представителями родов Parapoxviruses и 
Capripoxviruses, амплификаты не образовы-
вались. Для доказательств того факта, что 
эти результаты не являются ложноположи-
тельными, были отработаны условия для 
дуплексной ПЦР с парами праймеров на ген 
C18L и на ген ДНК-полимеразы, который 
является одним из самых консервативных 
генов ортопоксвирусов. В результате этой 
реакции образовывались два амплификата, 
величиной 243 и 96 п.о. только для проб, со-
держащих ДНК вируса оспы верблюдов, и 
только один – в 96 п.о. для всех остальных 
проб, т.е. амплификат гена ДНК-полимеразы  
(рисунок 5) [44, 45].

В дальнейшем для уменьшения времени 
диагностики и повышения чувствительности 
реакции была разработана ПЦР в реальном 

Рисунок 4 – Клинические проявления оспенных или 
оспаподобных заболеваний у верблюдов (А – оспа  
верблюдов, Б – контагиозная эктима верблюдов,  

В – верблюжий папилломатоз) [41]
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Epidemiology of Camelpox: New Aspects
Эпидемиология оспы верблюдов: новые аспекты

времени (ПЦР-РВ) с праймерами, которые 
применялись в ранее указанных ПЦР [46].

Профилактика и лечение оспы вер-
блюдов

Для предупреждения распространения 
оспы верблюдов применяется комплекс мер, 
включающих изоляцию животных в очагах 
инфекции с их симптоматическим лечением 
и профилактической иммунизацией, которая 
не только защитит отдельных животных, но 
и даст возможность создать коллективный 
иммунитет, который пресечет трансмиссию 
этого заболевания.

Для лечения заболевших верблюдов при-
меняются противовирусные химиопрепа-
раты: цидофoвир (Cidofovir) и токоверимат 
(ST-246). Цидофoвир, который ингибирует 
вирусную ДНК-полимеразу, также эффек-
тивен против заболеваний, вызываемых 
другими ортопоксвирусами: вирусами на-
туральной оспы, вакцины, коров, обезьян.  
ST-246 ингибирует образование бляшек и ци-
топатический эффект и эффективен против 
тех же возбудителей [45].

Для иммунизации верблюдов против 
оспы верблюдов используются инактиви-
рованная и живые вакцины. Инактивиро-
ванная вакцина эффективна при двукратной 
иммунизации с интервалом 8 недель [45].

Одна живая вакцина получена на основе 
штамма М-96, выделенного в 1996 г. в Казах-
стане, прошедшего 40 пассажей на хорионал-
лантоисных оболочках 11-суточных разви-
вающихся куриных эмбрионов. Отсюда и ее 
название КМ-40. Изучение биологических 
свойств показало, что она полностью безо-
пасна для животных, не ревертирует к виру-

лентному штамму на протяжении трех пас-
сажей, полностью защищает верблюдов от 
заражения вирулентным вирусом оспы вер-
блюдов в дозе 1,0×105 ИД50 [47].

Другая живая вакцина, Ducapox, полу-
чена на основе штамма CaPV298-2, выделен-
ного в Объединенных Арабских Эмиратах, 
после его 120 серийного пассирования в 
клетках Vero. Однократная иммунизация 
этой вакциной, проведенная за шесть лет до 
заражения летальной дозой вируса оспы вер-
блюдов, предохраняла животных от заболе-
вания и гибели [48]. Интересно отметить тот 
факт, что филогенетически вакцина Ducapox 
теснее всего связана со штаммом MVA 
(AY603355) вируса вакцины, чем с исходным 
вирусом оспы верблюдов. Сравнение нуклео-
тидных последовательностей также выявило 
наибольшую идентичность со штаммом MVA 
(AY603355) и отсутствие ряда уникальных 
для вируса оспы верблюдов ОРТ [35].

Третья живая вакцина, Jouf-78, получена 
при пассировании в течение 78 раз вируса 
оспы верблюдов в монослое клеток почки 
верблюда. Она также безопасна и вызывает 
формирование гуморального иммунного от-
вета, достаточного для предупреждения за-
болевания [45].

Четвертая живая вакцина получена на 
основе штамма, выделенного в Судане, в ре-
зультате 115 пассажей в клетках Vero (обо-
значена Судан CMLV/115). Она индуциро-
вала иммунный ответ, который был оценен 
в полевых испытаниях [49]. Вакцина была 
безопасной для молодых верблюдов и бе-
ременных самок. Молекулярно-биологиче-
ские характеристики этой вакцины также 

Рисунок 5 – Гель-электрофорез дуплексной ПЦР с праймерами на ген С18L и ген ДНК-полимеразы (А). 
Стрелками показаны амплификаты, образующиеся при дуплексной ПЦР, молекулярные массы которых 

определены относительно маркера ДНК (100 bp ladder plus). ПЦР в реальном времени с праймерами, 
указанными для электрофореза (В). Результаты ПЦР в реальном времени для ДНК вируса оспы верблюдов (1) 

и вируса оспы буйволов (2) [45]
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больше напоминали таковые для вируса  
вакцины [50, 51].

Необходимо отметить, что для купиро-
вания вспышки оспы верблюдов у верблюдов 
в Казахстане в 1996 г. применяли оспенную 
вакцину на основе штамма Б-51 вируса вак-
цины, изготовленную в 48 ЦНИИ МО РФ.

Сам факт такого изменения вируса оспы 
верблюдов в результате простого пассиро-
вания в культуре клеток, что он становится 
подобным другому виду ортопоксвирусов – 
вирусу вакцины, очень насторожил ученых 
вирусологов, особенно учитывая тот факт, 
что отличия геномов вируса натуральной 
оспы и вируса оспы верблюдов составляют  
3 %. Успехи современной синтетической био-
логии позволяют создать новый ортопокс- 
вирус, сходный по свойствам с вирусом нату-
ральной оспы [2, 50–53].

Заключение
Представленные результаты изучения 

оспы верблюдов показывают, что это заболе-
вание распространено в ряде стран Среднего 
Востока, Азии, Африки и наносит большой 
экономический ущерб. В Российской Феде-
рации оно встречается в южных районах, 
граничащих с Казахстаном, где происходят 
периодические вспышки этого заболевания. 
Последние вспышки были зарегистрированы 
в 1996 и 2020 г. в Мангыстауском регионе Ка-
захстана. Факт возможной трансмиссии обу-
словливает мониторинг этого заболевания на 
территории Российской Федерации. 

Возбудителем оспы верблюдов явля-
ется вирус оспы верблюдов, который от-
носится к семейству Poxviridae, подсемей-
ству Chordopoxviridae, роду Orthopoxvirus. 
Строение генома вируса оспы верблюдов, 
в целом, подобно таковому, свойственному 
для всех представителей рода ортопоксви-
русов. Полногеномное секвенирование ДНК 
вируса оспы верблюдов выявило его сход-
ство с вирусом оспы африканской песчанки 
и натуральной оспы, которое составляет  
97 %. Филогенетический анализ так же под-
твердил, что из всех представителей орто-
поксвирусов вирус оспы верблюдов теснее 
всего связан с вирусом натуральной оспы. 
Данный факт вызвал большую озабоченность 
ученых, учитывая большую пластичность ге-

нома вируса оспы верблюдов, когда простое 
пассирование приводит к получению вари-
анта, теснее связанного со штаммом MVA 
(AY603355) вируса вакцины, чем с исходным 
вирусом оспы верблюдов. Сравнение нуклео-
тидных последовательностей также выявило 
наибольшую идентичность со штаммом MVA  
(AY603355).

Раньше считали, что вирус оспы вер-
блюдов патогенен только для верблюдов, од-
нако лабораторно подтвержденные случаи 
заболевания людей, зафиксированные в 
Индии, Сомали и восточном Судане, пока-
зали, что этот вирус преодолел межвидовой 
барьер и стал патогенным и для человека. 
Дополнительными «окнами» для проникно-
вения этого вируса в современное челове-
ческое общество могут стать иммунодефи-
цитные популяции людей.

К настоящему времени разработаны спе- 
цифические методы ПЦР и ПЦР-РВ для опре-
деления данного вируса.

Для лечения оспы верблюдов у верблюдов 
применяются противовирусные химиопре-
параты: цидофoвир (Cidofovir) и токоверимат 
(ST-246).

Для иммунизации верблюдов против 
оспы верблюдов в зонах с повышенной 
угрозой и неблагополучных районах исполь-
зуются инактивированная и живые вакцины. 
Живые вакцины представлены вакциной 
Ducapox, полученной на основе штамма 
CaPV298-2, выделенного в Объединенных 
Арабских Эмиратах, вакциной Jouf-78, вак-
циной Судан CMLV/115, полученной на ос-
нове штамма, выделенного в Судане, и вак-
циной, полученной на основе штамма М-96, 
выделенного в 1996 г. в Казахстане.

Изучение молекулярно-биологических 
свойств возбудителя оспы верблюдов по-
казало, что геном вируса оспы верблюдов 
теснее всего связан с геномом вируса нату-
ральной оспы, и, возможно, только несколько 
нуклеотидов отделяет его от превращения в 
эпидемически опасный для человека вирус. 
Вспышка оспы обезьян в 2022–2023 гг. еще 
раз показала, что представители рода орто-
поксвирусов обладают эпидемическим по-
тенциалом. Поэтому распространение оспы 
верблюдов в России нуждается в тщательном 
контроле.
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