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Резюме 
Введение. Вирус кори продолжает оставаться одной из основных причин детской заболеваемости и смертности, 

представляя серьезную угрозу для большинства стран. В Казахстане с марта 2023 года наблюдается осложнение 
эпидемиологической ситуации по кори. Основная заболеваемость регистрировалась у ранее не привитых, недостаточно 
или несвоевременно привитых детей и взрослых, которые формируют широкую неиммунную прослойку населения. 

Цель исследования: проведение эпидемиологического и молекулярно-генетического мониторинга вирусов кори, 
вызвавших рост заболеваемости в Казахстане в 2023 году. 

Материалы и методы. Анализ заболеваемости вирусов кори в Республике Казахстан в 2023 году проведен  
с использованием данных государственных статистических форм. В целях генотипирования циркулирующих штам-
мов кори проводился анализ нуклеотидной последовательности С-терминальной области N-гена 69 клинических 
образцов мочи вируса кори методом Сэнгера. 

Результаты. В Казахстане в 2023 году зарегистрирован 29 731 случай кори, показатель на 100 тысяч населения 
составил 149,95. Значительную часть заболевших составили дети от 1 до 4 лет – 43,3 %, далее дети 5–14 лет – 19,9 % 
и дети до года – 16,1 %, из которых 65,9 % заболевших не были привиты против кори. По результатам анализа 
нуклеотидных последовательностей 69 образцов кори было выявлено, что исследованные образцы принадлежали 
двум генотипам – D8 и B3.

Обсуждение. Заболеваемость корью в 2023 году была зарегистрирована по всей территории Казахстана. Генотип 
D8 был представлен преобладающей линией 8248, идентифицированной в Таджикистане в 2021 году и циркулировав-
шей в Европе. Генотип B3 был связан с штаммами, впервые выявленными в Индии и Саудовской Аравии. Эти данные 
подтверждают, что заболеваемость корью в Казахстане была вызвана импортированием вирусов из других стран. 

Заключение. Эпидемиологический и молекулярно-генетический анализ вирусов кори подтверждает продолжение 
циркуляции генотипов B3 и D8. Эти данные подчеркивают необходимость продолжения мониторинга и повышения 
уровня вакцинации для контроля распространения кори.

Ключевые слова: вирус кори, эпидемиологический анализ, молекулярно-генетический анализ, генотипиро-
вание, генотипы кори.
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Summary 
Introduction: Measles virus remains one of the main causes of childhood morbidity and mortality, posing a serious 

threat to most countries. Since March 2023, measles incidence rates have been growing in Kazakhstan, with the disease 
registered in previously unvaccinated, incompletely or untimely vaccinated children and adults representing a wide 
unimmunized stratum of the population.

Objective: To conduct epidemiological and molecular genetic monitoring of measles viruses causing the increase in 
disease incidence in Kazakhstan in 2023.

Materials and methods: The analysis of measles incidence in the Republic of Kazakhstan in 2023 was based on state 
statistics. In order to genotype circulating measles strains, we took 69 clinical urine samples and performed Sanger 
sequencing of the C-terminal region of the N-gene.

Results: In 2023, 29,731 measles cases were registered in Kazakhstan, the incidence rate being 149.95 per 100 
thousand population. Most of the cases were children aged 1 to 4 years – 43.3 %, followed by children aged 5–14 years 
– 19.9 % and children aged 0–12 months – 16.1 %, of which 65.9 % were not vaccinated against measles. The results of 
nucleotide sequencing of 69 samples from measles patients showed two genotypes – D8 and B3.

Discussion: Measles cases in 2023 were registered throughout Kazakhstan. Measles virus genotype D8 was represented 
by the predominant line 8248, identified in Tajikistan in 2021 and circulating in Europe. Genotype B3 was associated with 
strains first identified in India and Saudi Arabia. These data confirm that measles incidence in Kazakhstan was attributed 
to viruses imported from other countries.

Conclusion: Findings of epidemiological analysis and molecular genetic testing of measles viruses confirm continued 
circulation of genotypes B3 and D8 and emphasize the importance of continuing monitoring and increasing vaccination 
rates to control the disease spread.
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Введение. Корь – это инфекционное заболевание, 
передающееся воздушно-капельным путем, которое 
быстро распространяется через аэрозольные капли 
из дыхательных путей [1–3]. Возбудителем является 
вирус кори – сферический, несегментированный, 
обоочечный, отрицательно-полярный одноцепочеч-
ный РНК-вирус, который является представителем 
рода Morbillivirus семейства Paramyxovirus [4, 5]. 
Единственными хозяевами вируса кори являются 
люди [6, 7].

Корь остается одной из наиболее опасных 
инфекционных болезней, представляющих угрозу 
для здоровья населения, особенно в условиях 
низкого уровня вакцинации и эпидемиологиче-
ских факторов. По оценкам ВОЗ, с 2000 по 2022 
год вакцинация против кори предотвратила  
57 миллионов смертей. Несмотря на доступность 
безопасной и экономически эффективной вакцины, 
в 2022 году произошло 136 000 смертей от кори, 
преимущественно среди невакцинированных или 
недостаточно вакцинированных детей младше  
5 лет1. В последние годы в мире наблюдается рост 
числа случаев кори, несмотря на существующие 
программы вакцинации, что ставит перед здраво-
охранительными системами новые вызовы.

Многолетняя динамика заболеваемости корью 
среди населения Республики Казахстан за период 
с 2000 по 2023 г. демонстрирует циклический ха-
рактер эпидемического процесса с периодическими 
подъемами и спадом заболеваемости каждые 3–5 
лет (рис. 1).

По данным ВОЗ, Казахстан классифицируется 
как страна с эндемической передачей кори. В 2023 
году осложнившаяся ситуация с коревой инфекцией 
в Казахстане обусловлена рядом факторов, среди 
которых – миграционные процессы и сниженный 
уровень вакцинации в некоторых регионах. Это 
подтверждает необходимость применения много

уровневого мониторинга, направленного на раннее 
выявление и предотвращение вспышек кори [8, 9].

Одним из ключевых инструментов для контроля 
заболеваемости является эпидемиологический 
мониторинг, который включает в себя сбор, ана-
лиз и интерпретацию данных о заболеваемости, 
а также выявление источников и путей передачи 
инфекции2. Важным дополнением к этому является 
молекулярно-генетический мониторинг, который 
позволяет более глубоко исследовать вирус кори на 
уровне его генетической структуры. Молекулярно-
генетический анализ (генотипирование) помогает 
выявлять новые циркулирующие штаммы, оценивать 
их генетическую разнообразность и устанавливать 
взаимосвязь между циркуляцией вируса и эпиде-
мическими вспышками [10]. 

Генотипирование штаммов вируса особенно 
актуально при достижении фазы элиминации, 
так как только вирусологический мониторинг 
позволяет документировать прерывание транс-
миссии ранее эндемичных генотипов, что является 
одним из основных показателей элиминации [11]. 
Учитывая генетические вариации в регионе N-450, 
на сегодня идентифицировано 24 различных ге-
нотипа кори [12]. Однако, согласно литературным 
данным, с 2018 года в мире циркулируют четыре 
основных генотипа: B3, D4, D8 и H1. Из них генотип 
D8 преобладает в Северной и Южной Америке, 
Европе, Океании и Азии, тогда как генотип B3 
широко распространен в Африке и на Ближнем 
Востоке [13–15].

Целью данного исследования является прове-
дение эпидемиологического и молекулярно-гене-
тического мониторинга вирусов кори, вызвавших 
рост заболеваемости в Казахстане в 2023 году. 

Материалы и методы 
Эпидемиологический анализ. Анализ заболе-

ваемости вирусов кори в Республике Казахстан 

1 World Health Organization. Корь. [Электронный ресурс.] Режим доступа: https://www.who.int/ru/publications/m/item/who-guidance-
for-the-use-of-annex-2-of-the-international-health-regulations-(2005). Дата обращения: 23.01.2025. 
2 СDC. Корь (краснуха). [Электронный ресурс.] Режим доступа: https://www.cdc.gov/measles/index.html. Дата обращения: 23.01.2025.

Рис. 1. Многолетняя заболеваемость корью в Республике Казахстан, показатель на 100 тыс. населения 
Fig. 1. Long-term incidence of measles in the Republic of Kazakhstan, per 100,000 population
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Polymerase (США) в соответствии с инструкциями 
производителя. Результаты ОТ-ПЦР учитывали с 
помощью аналитического электрофореза в 1,7 % 
агарозном геле с трис-боратным буфером с бро-
мидом этидия.

Очистка и генотипирование. Образцы с под-
ходящими по длине фрагментами кДНК очищали 
от реакционной смеси ОТ-ПЦР с помощью набора 
PureLink® PCR Purification Kit (США). Для секве-
нирующей реакции использовали набор BigDye 
Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (США) и те же 
праймеры, которые ранее использовали для ОТ-ПЦР. 
Полученные ампликоны гена N-450 были очищены 
с помощью набора Big Dye Х Terminator Kit (США) 
в соответствии с инструкцией производителя и 
секвенированы по методу Сэнгера с использованием 
генетического анализатора ABI 3500.

Филогенетический анализ. Нуклеотидные по-
следовательности С-концевого фрагмента N-гена 
длинной 450 нуклеотидов исследованных образцов 
сравнивали с последовательностями эталонных 
штаммов генотипов вируса кори, представленных 
в базе MeaNS (Нуклеотидный надзор за вирусом 
кори, ВОЗ)3. Для создания филогенетических 
деревьев использовалось приложение MEGA6  
и метод Neighbor-Joining с использованием метода 
«множественных повторов» (bootstrap анализ, 500 
повторов), а также онлайн-базы iTOL [16, 17]. 

Результаты. Пандемия COVID-19 оказала зна-
чительное влияние на другие вакциноуправляемые 
инфекции, в том числе на корь. Из-за перенаправ-
ления ресурсов на борьбу с новой коронавирусной 
инфекцией произошли сбои в плановой вакцинации 
в стране (рис. 2). 

В итоге в 2020 г. по республике не был до-
стигнут рекомендуемый Всемирной организацией 

в 2023 году проведен с использованием данных 
государственных статистических форм (Форма № 1. 
Отчет об отдельных инфекционных и паразитарных 
заболеваниях населения Республики Казахстан за 
2023 г., Форма № 4. Отчет об охвате профилакти-
ческими прививками за 2012–2023 гг.).

Материалы исследования и сбор образцов. 
Для молекулярно-генетического исследования 
(секвенирования) использовались 69 клинических 
образцов мочи, отобранные в период с января  
по сентябрь 2023 года. Клинический диагноз был 
подтвержден путем выявления специфических 
коревых иммуноглобулинов IgM с использова-
нием тест-системы иммуноферментного анализа 
производства компании «Вектор-Бест» (Россия). 

Наибольшее количество образцов было отобрано 
из гг. Алматы (10 обр.) и Астаны (10 обр.), а также 
из Актюбинской (6 обр.), Карагандинской (5 обр.), 
Жетыcу (5 обр.), Западно-Казахстанской (5 обр.), 
Мангистауской (4 обр.), Жамбылской (4 обр.), 
Туркестанской (3 обр.), Акмолинской (3 обр.), 
Костанайской (3 обр.), Павлодарской (3 обр.), 
Восточно-Казахстанской (3 обр.), Абай (3 обр.)  
и Северо-Казахстанской (2 обр.) областей. 

Выделение РНК. Вирусные РНК экстрагировали 
из клинических образцов мочи с использованием 
мини-набора Pure Link RNA Mini Kit (США) в соот-
ветствии с инструкциями производителя. 

ПЦР с обратной транскрипцией. Высоко
вариабельную область из 450 нуклеотидов на 
карбокси-конце белка нуклеокапсида (N-450) 
амплифицировали и секвенировали для геноти-
пирования с использованием прямого (MeV216)  
и обратного (MeV214) праймеров. ОТ-ПЦР проводили 
с использованием набора набора SuperScript® III 
One-Step RT-PCR System with Platinum® Taq DNA 

3 Дополнительная информация от ВОЗ. Корь. [Электронный ресурс.] Режим доступа: https://http://www.who-measles.org/. Дата 
обращения: 23.01.2025.

Рис. 2. Охват вакцинацией ККП в Республике Казахстан, %, 2012–2023 гг., данные национального  
эпидемиологического надзора 

Fig. 2. MMR vaccination coverage in the Republic of Kazakhstan, %, 2012–2023, national epidemiological  
surveillance data

dose 1 dose 2
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здравоохранения показатель охвата вакцинации (не 
менее 95 %) от кори, краснухи, паротита (ККП), что 
сформулировало неиммунную прослойку населе-
ния. Таким образом, с марта 2023 года отмечалось 
осложнение эпидемиологической ситуации по 
кори. Всего за 2023 год зарегистрирован 29 731 
случай кори, показатель на 100 тысяч населения 
составил 149,95.

Заболеваемость зарегистрирована во всех ре-
гионах республики, но максимальное количество 
заболевших регистрировалось в г. Алматы (4021 сл.), 
в Жамбылской области (3584 сл.), в г. Шымкенте 
(3396 сл.), в Мангистауской (2864 сл.), Алматинской 
(2793 сл.), Туркестанской (2285 сл.) и Актюбинской 
(2179 сл.) областях (рис. 3).

Заболеваемость корью по возрастам в 2023 году 
распределена следующим образом: до 1 года –  
4776 (16,1 %), 1–4 года – 12 827 (43,3 %), 5–14 лет –  
5898 (19,9 %), 15–18 лет – 1194 (4,0 %), 19 лет  
и старше – 4953 (16,7 %).

В результате анализа иммунных статусов за-
болевших было установлено, что 19 543 (65,9 %) 
заболевших не были привиты против кори, из них 
4673 (23,09 %) случая не привиты из-за недостижения 
прививочного возраста, 11 133 (57,5 %) по причине 
отказа от вакцинации, 3441 (18,1 %) по медицинским 
противопоказаниям, 296 (1,2 %) случаев – иные 
причины (упущенные). В 5373 (18,1 %) случаях от 
общего числа заболевших нет данных по вакцинации. 

В том числе высокий удельный вес не вакцини-
рованных лиц против кори по причине отказов от 
прививок регистрируется в следующих регионах: 
Атырауская – 1102 (79,4 %), Актюбинская – 1074 
(73,0 %), г. Алматы – 2104 (70,5 %), Карагандинская –  
315 (70,1 %), Акмолинская – 173 (67,3 %), 
Павлодарская – 269 (64,6 %) областях. Также высока 
доля невакцинированных лиц из-за медицинских 
противопоказаний во всех регионах, где удельный 
вес составляет от 24,6 до 33,7 %. 

Молекулярно-генетический анализ циркули-
рующих штаммов вируса кори. По результатам 
анализа нуклеотидных последовательностей 69 
образцов было выявлено, что генотипированные 
образцы принадлежали двум генотипам – D8 и 
B3, причем большинство из них (n = 63) относились  
к генотипу D8. На рис. 4 представлено филогенети-
ческое дерево кори, исследованных в Республике 
Казахстан в 2023 году.

Обсуждение. Пандемия COVID-19 оказала 
существенное воздействие на уровень вакцинации  
в Казахстане, что привело к снижению охвата вакци-
нацией ККП в 2020 году. В связи с перенаправлением 
ресурсов на борьбу с коронавирусной инфекцией 
произошли сбои в плановой вакцинации, что созда-
ло предпосылки для формирования неиммунной 
прослойки населения. Этот фактор стал одним из 
основных, способствовавших вспышке кори в 2023 
году, когда уровень заболеваемости значительно 
возрос. Подобные явления были также зафикси-
рованы в других странах, где пандемия привела  
к уменьшению уровня вакцинации и спровоцировала 
эпидемии вакциноуправляемых заболеваний [18].

Заболеваемость корью в 2023 году была заре-
гистрирована по всей территории Казахстана, при 
этом наибольшее количество случаев наблюдалось 
в крупных городах, таких как Алматы и Шымкент, 
а также в Жамбылской и Мангистауской областях. 
Эта тенденция может свидетельствовать о более 
высоком уровне миграции и плотности населения 
в этих регионах, что способствует быстрому рас-
пространению вируса. Важно отметить, что среди 
заболевших наибольшую долю составляют дети 
в возрасте 1–4 года (43,3 %), что указывает на 
неадекватный уровень вакцинации в данной воз-
растной группе, особенно среди тех, кто не получил 
прививку по причине отказа от нее. 

По данным филогенетического анализа из 63 
штаммов кори генотипа D8 – 57 штаммов (90,5 %) 

Рис. 3. Заболеваемость корью в Республике Казахстан на 2023 год 
Fig. 3. Measles incidence in the Republic of Kazakhstan in 2023
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Рис. 4. Филогенетическое дерево кори, выделенных  
в Республике Казахстан в 2023 г. 

Fig. 4. The phylogenetic tree of measles virus isolated  
in the Republic of Kazakhstan in 2023

представлены одной преобладающей генетической 
линией 8248 которые имеют сродство со штаммом 
MVs/Rudaki.TJK/49.21. Данная генетическая линия 
впервые была выявлена в Таджикистане в декабре 
2021 г. и активно циркулировала на территории 
некоторых европейских стран, Российской Федерации 
и Турции, откуда он, вероятно, и был импортирован 
[19–21]. Филогенетический анализ 4 вируса кори 
(6,3 %) генотипа D8 из Карагандинской (n = 2), 
Актюбинской (n = 1), Мангистауской (n = 1) областей 
имели сродство со штаммом MVs/Patan.IND/16.19 
(100 %), впервые обнаруженным в Индии в 2019 г. 
и циркулирующем в Европе (Австрия, Румыния, 
Россия) с 2023 года. Оставшиеся 2 штамма (3,2 %) 
генотипа D8 имеют 100 % совпадение со штаммом 
MVs/MAU.IND/24.22, относящиеся в генетической 
линии 8318 впервые обнаруженным в Индии  
в июне 2022 г. [22, 23].

В результате генотипирования всего было 
выявлено 6 вирусов кори генотипа B3, из них 
два штамма из Жамбылской области относились  
к генетической линии 8493 и имели совпадение 
со штаммом MVs/Minnesota.USA/11.22 (99,8 %), 
который был выявлен в Европе и Америке в 2022 г. 
Два штамма генотипа В3 из г. Астаны были близ-
кородственны со штаммом MVs/Quetta.PAK/44.20, 
впервые выявленным в Пакистане и ОАЭ в 2022 г. 
Остальные два штамма генотипа В3 из Западно-
Казахстанской и Мангистауской областей отно-
сились к линии 8428 и были близкородственны со 
штаммом MVs/Riyadh.SAU/29.22, циркулирующей 
в Саудовской Аравии с января 2023 года, откуда, 
вероятно, он был импортирован. Генотип B3 также 
широко распространен в Африке и на Ближнем 
Востоке и, по литературным источникам, считается 
более трансмиссивным, чем другие генотипы [24]. 

Молекулярно-генетический анализ этих штаммов 
подтверждает, что основной причиной подъема 
заболеваемости является завоз вирусов из других 
стран, что также подчеркивает необходимость 
улучшения контроля за международной миграцией 
и укрепления эпидемиологического мониторинга 
[25].

Эпидемиологический и молекулярно-генетиче-
ский анализ штаммов, циркулирующих на территории 
Республики Казахстан в 2023 году, подтверждает 
продолжение циркуляции генотипов B3 и D8. 
Согласно Глобальной сети лабораторий по кори  
и краснухе ВОЗ MeaNS2, в течение последних 5 лет 
эти генотипы вызывают вспышки заболеваемости 
кори во всем мире. Таким образом, подъем уровня 
заболеваемости корью в 2023 году, вероятнее всего, 
связан с импортированием штаммов кори генотипа 
D8 и B3. При этом на основании имеющихся данных 
можно предположить, что произошло несколько 
независимых случаев завоза штаммов кори.

Заключение. С марта 2023 года Казахстан 
наблюдалось осложнение эпидемиологической 
ситуации по кори, что подтверждалось анализом 
циркулирующих штаммов B3 и D8. Эти генотипы, 
вызывающие вспышки заболевания по всему миру, 
вероятно, были импортированы, что указывает на 
несколько независимых случаев завоза.
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Молекулярно-генетический и филогенетичес
кий анализ играют ключевую роль в поддержании 
контроля над корью. Эти инструменты позволяют 
отслеживать внедрение импортированных штам-
мов, анализировать их устойчивость и выявлять 
причины распространения, что поможет избежать 
крупных эпидемий в будущем. Такой многогранный 
подход необходим для успешной элиминации кори 
и защиты здоровья населения. 
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