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РЕФЕРАТ 
 Криптоспоридиоз – зооноз, имеющий глобальное распростране-
ние, вызываемый протистами рода Cryptosporidium. К настоящему 
времени с применением в исследованиях молекулярно-
генетических методов идентифицировано 44 вида и 120 генотипов 
представителей рода Cryptosporidium. У свиней выделено трина-
дцать различных видов/генотипов с доминированием Cryptospor-

idium suis и Cryptosporidium scrofarum. В РФ идентификация видов криптоспоридий у 
поросят при помощи молекулярно-генетических методов ранее не проводилась. Целью 
данных исследований было выявление, идентификация, анализ и изучение особенностей 
распространения Cryptosporidium scrofarum у свиней в хозяйствах Вологодской области 
СЗФО РФ. Впервые в РФ на примере Вологодской области СЗФО в свиноводческих хо-
зяйствах различного типа с применением ранее разработанных, а также в результате соб-
ственных разработок новейших молекулярно-генетических методик, а именно – NGS 
секвенирования ампликонов фрагментов гена 18S рРНК, полученных в результате про-
ведения вложенной ПЦР, нами установлено паразитирование С. scrofarum у свиней всех 
возрастных групп. Инвазированность животных, содержащихся в свинокомплексах со-
ставила 34%, в фермерских хозяйствах – 32,4%. Наиболее подвержены заражению поро-
сята, находящиеся на откорме в возрасте 13-24 недель.  

https://rscf.ru/project/22-26-00002/
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 Анализ таксономической принадлежности ASV проведённый с помощью филогенетиче-
ского анализа, дополненного анализом с использованием алгоритма blastn в базе данных 
GenBank, показал, что суммарно во всех исследованных образцах присутствуют 10 ASV-
типов (amplicon sequence variant), имеющих высокое сходство с последовательностями, 
депонированными в GenBank, как фрагменты гена 18S рРНК Cryptosporidium scrofarum. 
Установлено, что типы ASV1 и ASV2, выявляемые в различных географических регио-
нах мира от Португалии и Великобритании до Китая, Индии и Австралии, идентифици-
рованы во всех обследуемых хозяйствах, хотя и в существенно различных количествах. 
Остальные ASV присутствуют в значительно меньшем количестве и не повторяются от 
хозяйства к хозяйству. Вероятно, эти последовательности принадлежат местным популя-
циям подвидов Cryptosporidium scrofarum. Интересным представляется обнаружение 
уникальной последовательности рода Cryptosporidium типа ASV8, который в послед-
ствии может быть описан как новый вид. 
 Обнаруженные нами нуклеотидные последовательности являются уникальными. Каж-
дая из них была депонирована в GenBank c присвоением идентификаторов (Sequence ID: 
OR649139, OR654022, OR654023, OR661243, OR661244, OR654051, OR654052, 
OR654083, OR654084, OR654106). 

ВВЕДЕНИЕ / INTRODUCTION 
 Криптоспоридиоз – болезнь животных 

и человека, имеющая глобальное распро-
странение, вызываемая простейшими ро-
да Cryptosporidium [1, 2, 3, 4 и др.]. 

 У поросят криптоспоридии впервые 
обнаружены в 1977 г. [5], В России в 1984 
г. [6]. В условиях северо-запада РФ крип-
тоспоридии у поросят были выявлены 
нами [7, 8], изучен ряд вопросов эпизо-
отологии, клинического проявления, те-
рапии и профилактики данной болезни.  

К настоящему времени с применением 
в исследованиях молекулярно-
генетических методов идентифицировано 
44 вида и 120 генотипов представителей 
рода Cryptosporidium [9]. У свиней было 
выделено тринадцать различных видов/
генотипов Cryptosporidium, а именно 
Cryptosporidium scrofarum (ранее Cryptos-
poridium, генотип свиньи II), Cryptospor-
idium suis (ранее Cryptosporidium, гено-
тип свиньи I), Cryptosporidium muris, 
Cryptosporidium parvum, Cryptosporidium 
tyzzeri (ранее генотип I мыши Cryptospor-
idium), Cryptosporidium hominis, Cryptos-
poridium meleagridis, Cryptosporidium fe-
lis, Cryptosporidium andersoni, Cryptospor-
idium struthioni, генотип Cryptosporidium 
крысы, Cryptosporidium sp. Генотип Eire 
w65.5 и неизвестный генотип Cryptospor-
idium из навозной жижи свиней [10, 11, 
12, 13]. Более 90% случаев криптоспори-

диоза у свиней вызывается видами Cryp-
tosporidium suis и Cryptosporidium 
scrofarum [14], также сообщается о потен-
циальной опасности заражения ими чело-
века [11, 15]. 

Ранее нами при помощи молекулярно-
генетических исследований было прове-
дено изучение таксономической принад-
лежности криптоспоридий свиней в усло-
виях СЗФО РФ и установлен вид Cryptos-
poridium scrofarum [16]. 

Целью данных исследований было 
выявление, идентификация, анализ и изу-
чение особенностей распространения 
Cryptosporidium scrofarum у свиней в хо-
зяйствах Вологодской области СЗФО РФ. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ /  
MATERIALS AND METHODS 

Данные исследования в Российской 
Федерации были выполнены впервые. 

Исследования проводились в условиях 
промышленных свинокомплексов и част-
ных фермерских хозяйств Вологодской 
области СЗФО РФ с января 2022 по ок-
тябрь 2023 г. Фекалии для исследования 
отбирали от поросят различных возрас-
тов, проводили их первоначальное обсле-
дование путем микроскопии окрашенных 
мазков по методике Циля-Нильсена  [17] 
с целью обнаружения криптоспоридий и 
установления интенсивности заражения. 

Далее пробы замороженные образы 
проб направляли в г. Пушкин, Санкт-
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Петербург для дальнейших исследований. 
Работа проводилась с использованием 
оборудования ЦКП «Геномные техноло-
гии, протеомика и клеточная биология» 
ФГБНУ ВНИИСХМ. 

Идентификация криптоспоридий до 
вида в образцах фекалий сельскохозяй-
ственных животных проводилась по ра-
нее разработанной нами методике [16] с 
помощью двух раундов NGS секвениро-
вания ампликонов фрагментов гена 18S 
рРНК, полученных в результате проведе-
ния nested (вложенной) ПЦР с использо-
ванием специализированных методов [18, 
19] с последующим демультиплексирова-
нием образцов, «деноизинга», объедине-
ния последовательностей (перекрытие 
минимум в 12 нуклеоти-
дов), восстановления исходных филоти-
пов (ASV, (Amplicon sequence variant)) 
и удаления химерных прочтений [20]. 
Таксономическая принадлежность после-
довательностей определялась с помощью 
blastn в базе данных GenBank [16]. 

Статистическая обработка получен-
ных результатов проводилась с использо-
ванием компьютерной программы STA-
TISTICA 10.  

Всего исследованию подверглись про-
бы от 650 животных. Таксономическая 
принадлежность ASV определена при 
помощи филогенетического анализа 53 
проб. 

РЕЗУЛЬТАТЫ / RESULTS 
 В результате проведенных исследова-

ний представители рода Cryptosporidium 
выявлены у животных всех возрастов. 
Следует отметить, что они присутствова-
ли как у животных с диареей, так и у по-
росят без проявления клинических симп-
томов нарушения пищеварения. Общая 
инвазированность свиней в свиноком-
плексах составила 34%, а в частных фер-
мерских хозяйствах – 32,4%. Поросята-
сосуны (до 5-недельного возраста) в усло-
виях свинокомплексов были заражены 
криптоспоридиями в 40% случаев, интен-
сивность криптоспоридиозной инвазии 
была преимущественно сильной (+++), 
встречалась в 20% случаев. Средняя (++) 
и слабая (+) степени выделения ооцист 

также имели место в 3% случаев каждая. 
В фермерских хозяйствах зараженность 
поросят-сосунов составила 24%, интен-
сивность выделения ооцист была преиму-
щественно слабой (+), встречалась в 32% 
случаев. Средняя (++) степень выделения 
ооцист составила 16% случаев. Поросята-
отъемыши (5-12-недельного возраста) в 
условиях свинокомплексов были инвази-
рованы криптоспоридиями на 33,3%, 
наиболее часто встречалась сильная (+++) 
степень криптоспоридиозной инвазии 
26,7% против 10 % средней (++) и 3,3% 
слабой (+). Поросята этой же возрастной 
группы, содержащиеся в частных фермер-
ских хозяйствах, были заражены крипто-
споридиями на 42%, регистрировали пре-
имущественно среднюю (++) степень вы-
деления ооцист, она составила 70% про-
тив 14 % слабой (+). Наиболее инвазиро-
ваны криптоспоридиями поросята-
откормочники (13-24 недель), инвазиро-
ванность этих животных, содержащихся 
на свинокомплексах составила 60 %. Ин-
тенсивность выделения ооцист была пре-
имущественно средней (++) – 26,7% и 
сильной – 23,3%. В 13,3% случаев встре-
чалась слабая (+) степень инвазии. Инва-
зированность данной группы поросят, 
содержащихся в фермерских хозяйствах, 
составила 72%. Степень выделения оо-
цист была средней (++) – 42% и слабой 
(+) – 30%. Животные старше 24 недель в 
условиях свинокомплексов инвазированы 
криптоспоридиями в 20% случаев. Сте-
пень инвазии у них была средняя (++) – 
13,3% и сильная (+++) – 6,7%. Содержа-
щиеся в фермерских хозяйствах поросята 
данной возрастной группы инвазированы 
криптоспоридиями на 10%. У них реги-
стрировали слабую (+) – 4 и среднюю 
(++) – 6% степень криптоспоридиозной 
инвазии. Свиноматки промышленного 
способа содержания также инвазированы 
ооцистами криптоспоридий на 16,7% до-
статочно слабой (+) степени инвазии. За-
раженность криптоспоридиями свинома-
ток, содержащиеся у фермеров составила 
14%, также при слабой (+) степени инва-
зии (табл. 1). 
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Таким образом нами установлено, что 
наиболее инвазированы ооцистами крип-
тоспоридий поросята, находящиеся на 
откорме в возрасте 13-24 недель. Зару-
бежные же исследователи из Европы [21, 
22, 15], Америки [23] и Австралии [24] в 
большинстве сообщают о наибольшем 
инвазировании животных 4-12-
недельного возраста. 

 Мы не обнаружили статистически 
значимых различий в зараженности крип-
тоспоридиями животных при разных тех-
нологиях и способах содержания, но в то 
же время прослеживается определенная 
закономерность в инвазированности раз-
личных возрастных групп (свиньи, при-
надлежащие к одним возрастным группам 
при различных технологиях выращивания 
инвазированы криптоспоридиями в одних 
и тех же пределах, разница в анализе ин-
вазированности статистически не значи-
ма). 

 Также важным на наш взгляд является 
тот факт, что зачастую криптоспоридии 

Таблица 1 – Распространение Cryptosporidium scrofarum среди различных  
возрастных групп свиней при разных технологиях содержания  

в условиях Вологодской области 

Возрастные груп-
пы обследован-
ных животных 

Поросята,  
инвазированные 

C. scrofarum 
(ЭИ, %) 

Интенсивность выделения ооцист (%) 

слабая 
+ 

средняя 
++ 

сильная 
+++ 

В свино-
комплек

сах 

В фер-
мерских 
хозяй-
ствах 

В 
свино-
компл
ексах 

В 
фер-

мерск
их 

хозяй-
ствах 

В свино-
комплек

сах 

В 
фер-

мерск
их 

хозяй-
ствах 

В 
свино-
компл
ексах 

В 
фер-

мерск
их 

хозяй-
ствах 

Поросята- сосуны 
(до 5 недель) 40 24 3 32 3 16 20 – 

Поросята-
отъемыши (5-12 
недель) 

33,3 42 3,3 14 10 70 26,7 – 

Поросята-
откормочники (13
-24 недель) 

60 72 13 30 26,7 42 23,3 – 

Поросята старше 
24 недель 20 10 – 4 13,3 6 6,7 – 

Свиноматки 
16,7 14 100 100 – – – – 

Всего 34 32,4 8,7 18,8 12 26,8 15,3 – 

обнаруживаются у животных всех воз-
растных групп без каких-либо клиниче-
ских признаков проявления диареи. Раз-
ница между инвазированностью живот-
ных с проявлением диареи и без нее явля-
ется статистически значимой в сторону 
клинически здоровых животных. Об этом 
же факте сообщает группа китайских уче-
ных, по результатам математического 
мета-анализа литературных данных [10]. 
Таким образом, предполагается актуаль-
ность рассмотрения теории об оппорту-
нистической роли криптоспоридий у сви-
ней.  

 Далее наши исследования показали, 
что в условиях изучаемого региона у всех 
животных был идентифицирован един-
ственный вид – Сryptosporidium 
scrofarum. Похожие данные опубликова-
ны учеными из Китая [25]. В то время, 
как ряд ученых пишут о присутствии у 
поросят 13 различных видов криптоспо-
ридий [10, 11, 12, 13], однако доминирую-
щими видами во всем мире все же явля-
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ются такие как C. suis и С. scrofarum [14, 
10]. 

 Интересно также и то, что мы реги-
стрировали инвазированность поросят-
сосунов С. scrofarum в то время, как мно-
гие авторы из разных стран пишут об ин-
вазированности данным видом крипто-
споридий животных более старшего воз-
раста [11, 26, 27, 15]. Однако существуют 
и другие публикации, свидетельствую-
щие о результатах исследований, совпа-
дающих с нашими [4, 28, 13]. 

Выявленные нами криптоспоридии у 
подсосных свиноматок, идентифицирова-
ны как С. scrofarum, что свидетельствует 
о прямой роли этих животных в качестве 
источника возбудителя для поросят-
сосунов. 

На втором этапе исследований из 53 
образцов фекалий свиней, выращиваемых 
в удалённых друг от друга хозяйствах, 
была выделена тотальная ДНК, которая 
использовалась для приготовления биб-
лиотек фрагментов гена 18S рРНК с ис-
пользованием ранее разработанной мето-
дики с применением специфических 
праймеров.  

В результате для каждого образца бы-
ло получено от 20 до 100 тысяч нуклео-
тидных последовательностей 
(прочтений), после обработки которых 
суммарно было выявлено 2372 ASV 
(amplicon sequence variant).  

Анализ таксономической принадлеж-
ности ASV проведённый с помощью фи-
логенетического анализа, дополненного 
анализом с использованием алгоритма 
blastn в базе данных GenBank, показал, 
что суммарно во всех исследованных об-
разцах присутствуют только 10 ASV 
(amplicon sequence variant), имеющих вы-
сокое сходство с последовательностями, 
депонированными в GenBank, как фраг-
менты гена 18S рРНК Cryptosporidium 
scrofarum. Эти 10 ASV, однако, составля-
ют 40,6 % от всех (944917) прочтений, 
полученных в результате анализа 53 об-
разцов. 

Результаты анализа показали, что 
только ASV1 и ASV2 полностью иден-
тичны последовательностям присутству-

ющим в GenBank, остальные различаются 
в разной степени, что, учитывая высокую 
консервативность гена 18S pРНК, говорит 
о таксономических различиях между 
представителями рода Cryiptosporidium, 
выявленных в образцах фекалий. Особен-
но это касается ASV8, сходство которого 
с ближайшим родственником рода Cryp-
tosporidium составляет всего 91.47%, и 
может свидетельствовать о довольно уда-
лённом таксономическом родстве, вплоть 
до нового вида. 

Все идентифицированные ASV 
(ASV1… ASV10), а также несколько по-
следовательностей гена 18S рРНК Cryp-
tosporidium scrofarum взятые из Gen-
Bank’а (Sequence ID: MT071828, 
ON14980, KF597533. MN243610, 
MN243595), были выравнены в програм-
ме MEGA с использованием алгоритма 
Muscle. Установлено, что ASV8 имеет 
большие количество нуклеотидных замен 
в последовательности амплифицирован-
ного участка гена 18S рРНК по сравне-
нию с другими ASV, а также референсны-
ми последовательностями. 

Установлено распределение различ-
ных ASV-типов Cryptosporidium 
scrofarum в различных свиноводческих 
хозяйствах с разными технологиями и 
способами содержания животных, на до-
статочно удаленном друг от друга рассто-
янии в разное время. Хорошо видно, что 
типы ASV1 и ASV2, выявляемые в раз-
личных географических регионах мира от 
Португалии и Великобритании до Китая, 
Индии и Австралии, идентифицированы 
во всех хозяйствах, хотя и в существенно 
разных количествах. Остальные ASV при-
сутствуют в значительно меньшем коли-
честве и не повторяются от хозяйства к 
хозяйству. Вероятно, эти последователь-
ности принадлежат местным популяциям 
подвидов Cryptosporidium scrofarum.  

Также установлен факт постоянной 
реинвазии животных различными типами 
ASV криптоспоридий, о чем говорит тот 
факт, что при исследовании одних и тех 
же животных в разное время в течение 
нескольких месяцев, обнаруженные и 
идентифицированные у них типы ASV не 
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являлись идентичными. 
Интересным для науки представляется 

обнаружение уникальной последователь-
ности рода Cryptosporidium типа ASV8, 
который в последствии может быть опи-
сан как новый вид. 

Обнаруженные нами нуклеотидные 
последовательности являются уникальны-
ми. Каждая из них была депонирована в 
GenBank c присвоением идентификаторов 
(Sequence ID: OR649139, OR654022, 
OR654023, OR661243, OR661244, 
OR654051, OR654052, OR654083, 
OR654084, OR654106). 

ВЫВОДЫ / CONCLUSION 
 Впервые в Российской Федерации, в 

условиях северо-запада на примере Воло-
годской области в предприятиях по выра-
щиванию свиней различного типа с ис-
пользованием новейших молекулярно-
генетических методик было установлено 
паразитирование C. scrofarum во всех 
возрастных группах поросят. Наиболее 
подвержены инвазии животные в воз-
расте 13-24 недель. Изучены особенности 
эпизоотологии данного вида криптоспо-
ридий. Определены местные типы ASV, а 
также появились предпосылки для после-
дующего описания нового вида рода 
Cryptosporidium. 
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ABSTRACT  

The purpose of these studies was to iden-
tify, identify, analyze and study the distribu-
tion of Cryptosporidium scrofarum in pigs in 
the farms of the Vologda Region of the 
Northwestern Federal District of the Russian 
Federation. 

For the first time in the Russian Federa-
tion, using the example of the Vologda Ob-
last of the Northwestern Federal District in 
pig farms of various types using the latest 
molecular genetic methods, namely using 
high-throughput sequencing of amplicon 
libraries of fragments of the 18S rRNA gene 
obtained because of nested PCR, we have 
established the infection of C. scrofarum in 
all age groups of examined animals. The 
contamination of animals kept in pig farms 
was 34%, in farms - 32.4%. Animals that are 
fattened at the age of 13-24 weeks are most 
susceptible to infection. 

Analysis of ASV taxonomic affiliation 
using phylogenetic analysis, supplemented 
by analysis using the blastn algorithm in the 
GenBank database, showed that a total of 10 
ASV types (amplicon sequence variant) are 
present in all tested samples, which have 
high similarity to sequences deposited in 
GenBank as fragments of the 18S p gene 
Cryptosporidium scrofarum RNA. It has 
been established that the types of ASV1 and 
ASV2 detected in various geographical re-
gions of the world from Portugal and Great 
Britain to China, India and Australia are 
identified in all examined farms, although in 
significantly different quantities. The re-
maining ASVs are present in much smaller 
numbers and do not repeat from farm to 
farm. These sequences probably belong to 
local populations of subspecies Cryptospor-
idium scrofarum. It is interesting to find a 
unique sequence of the genus Cryptosporidi-
um of type ASV8, which can later be de-
scribed as a new species. 

https://rscf.ru/project/22-26-00002/
https://rscf.ru/project/22-26-00002/
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