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МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧНІ ТА 
ФІЛОГЕНЕТИЧНІ ДОСЛІДЖЕННЯ 
ВІРУСУ ЛЕЙКОЗУ ВЕЛИКОЇ 
РОГАТОЇ ХУДОБИ, ЩО ЦИРКУЛЮЄ 
НА ТЕРИТОРІЇ УКРАЇНИ

Мета. Порівняти ефективність застосування 
молекулярно-генетичних методів та РІД 
за діагностики лейкозу великої рогатої 
худоби (ВРХ) і дослідити філогенетичні 
зв’язки між ізолятами вірусу лейкозу 
(ВЛ) ВРХ. Методи. Детекцію провірусної 
ДНК ВЛ ВРХ здійснювали за допомогою 
вітчизняної ПЛР тест-системи «BLV-provirus 
DNA-тест», розробленої в ННЦ «ІЕКВМ». 
Результати. Досліджено молекулярно-
генетичні особливості та філогенетичні зв’язки 
у популяції ВЛ, що циркулює у різних регіонах 
України. Підтверджено вищу специфічність 
ПЛР-аналізу порівняно з РІД щодо детекції 
ВЛ ВРХ. Висновки. Установлено, що результати 
філогенетичних досліджень можуть бути 
використані для виявлення та вивчення 
можливих субгруп (або генотипів), створення 
базису для пошуку генів, що визначають високу 
біологічну активність вірусів.
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Рис. 1. Електрофореграма продуктів ПЛР-
детекцїї фрагмента гена env ВЛ ВРХ за допо-
могою тест-системи «BLV-provirus DNA-тест» 
після фарбування 1,5%-го агарозного гелю 
бромистим етидієм. 1, 13 — маркер молеку-
лярної маси; 2 – 10 — клінічний матеріал від 
ВРХ; 11 — негативний контроль; 12 — культура 
клітин FLK, інфікована ВЛ ВРХ. Довжина отри-
маного амплікону — 241 п. н.
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Рис. 2. Дендрограма, побудована на основі 
фрагментів гена env провірусної ДНК ізолятів 
ВЛ ВРХ з різних географічних регіонів світу
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