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Результати виділення та генотипування 
вірусів кору, які циркулювали у 2012–2017 роках 

в Одеській області

Резюме.  Актуальність. Циркуляція різних штамів вірусу кору тісно пов’язана з регіоном та рівнем 
захворюваності, оскільки циркулюючі штами можуть змінюватись в період епідемічних спалахів та в 
міжепідемічні періоди. За даними ВООЗ, найбільш поширеним під час епідемічних спалахів у всьому світі 
є генотип B3. Тому типування циркулюючих штамів вірусу кору, особливо під час епідемічного спалаху, 
є важливим процесом, у тому числі й з метою прогнозування розвитку епідемії. Метою даного дослі-
дження була ідентифікація та визначення генотипу циркулюючих в Україні штамів вірусу кору в період 
2012–2019 років. Матеріали та методи. Була використана та проаналізована звітна документація 
ДУ «Одеський обласний лабораторний центр» МОЗУ в Одеській області за 2012–2019 роки щодо дослі-
дження матеріалів від хворих з підозрою на кір з використанням молекулярно-біологічних, генетичних, 
аналітичних та статистичних підходів. Відповідно до стандартного протоколу ВООЗ для секвенування 
та проведення філогенетичного аналізу від пацієнтів виділяли циркулюючі штами вірусу кору з викорис-
танням спеціальної культури клітин Vero/SLAM, а після культивування з отриманого вірус-вміщуючого 
матеріалу виділяли РНК вірусу кору та проводили ЗТ-ПЛР. Отриману кДНК відправляли на генотипу-
вання, яке проводилось у референс-лабораторії ВООЗ з діагностики кору та краснухи в м. Люксембурзі. 
Результати. За період 2012–2014 років було виділено 20 штамів вірусу кору з 45 проб (сеча та носоглот-
кові змиви) від хворих з діагнозом «кір». У 2015–2016 роках виділення вірусу не проводилось через одиничні 
випадки захворювання. У 2017 році було виділено 24 штами вірусу зі 164 проб. Висновки. Отримані в ДУ 
«Одеський обласний лабораторний центр» результати свідчать, що у міжепідемічний період 2012–2014 
років у регіоні циркулював переважно генотип D4, а починаючи з 2017 року, коли спостерігається під-
вищення кількості захворілих, пов’язане з новим епідемічним спалахом, на півдні України циркулює пере-
важно генотип В3, генетичної лінії MVs/Kabul.AFG/20.2014/3 B3. Як бачимо, ці дані цілком збігаються з 
даними, наведеними у літературних джерелах, щодо циркуляції генотипів, які зустрічались у певний час 
в Європейському регіоні залежно від кількості захворілих.
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Вступ
Кір є дуже контагіозною, швидко поширюваною ві-

русною інфекцією, яка може мати дуже тяжкі усклад-
нення. Це пов’язано перш за все зі шляхом передачі 
(повітряно-крапельним) і тропізмом вірусу, оскільки, 
крім клітин дихального тракту, вірус може також інфі-
кувати клітини імунної системи, нервової системи та 

інші через вторинну віремію [1–3]. Для проникнення 
в клітину вірус використовує сигнальні молекули акти
вації лімфоцитів (SLAM), або CD150, які присутні на 
активованих імунних клітинах, або нектин 4, що при-
сутній на епітеліальних клітинах [2]. Тропізм до великої 
кількості клітин в організмі людини, зокрема до епіте
ліальних клітин респіраторного тракту, ендотеліальних 
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клітин, а також клітин імунної системи  — Т- і 
В-лімфоцитів, дендритних клітин, моноцитів, часто 
призводить до ослаблення імунітету [2]. Це може при-
зводити до розвитку бактеріальних ускладнень у вигляді 
пневмонії, бактеріальної інфекції середнього вуха [4]. 

Значному зменшенню кількості захворілих спри-
яли як розробка першої вакцини проти кору зі штаму 
Edmonston ще у 1963 році [5], так і застосування менш 
реактогенних атенуйованих вакцин [6]. Тому на по-
чатку ХХІ сторіччя кір став вакциноконтрольованою 
інфекцією, й ВООЗ плекала надію, що за допомогою 
вакцинації можна буде досягти глобальної ліквідації 
цієї інфекції, аналогічно ліквідації такої вірусної ін-
фекції, як віспа [7]. 

Однак починаючи з 2014 року у світі почало спо-
стерігатись підвищення кількості захворілих осіб у 
різних регіонах планети, що супроводжувалось і підви-
щенням летальності від кору. Це насамперед обумов-
лено низкою факторів, зокрема зниженням кількості 
вакцинованих осіб, які отримали дві дози вакцини, що 
пов’язано з дефіцитом коштів для проведення вакци-
нації у країнах, які розвиваються, а також розвитком 
так званого руху «антивакцинаторів», який поширю-
ється в економічно розвинених країнах [8]. Ці чинники 
можуть звести нанівець досягнення загальної кінцевої 
мети, яка полягає у викорененні кору як такого [9].

Спеціалісти ВООЗ та більшість авторів схиляються 
до думки, що спалахи захворювань зустрічаються най-
частіше серед невакцинованого або не повною мірою 
(лише одне щеплення) вакцинованого населення. Тоб-
то наявність 95–97 % населення, яке отримало дві дози 
вакцини, може забезпечити епідемічне благополуччя в 
країні [10–12]. 

Кількість хворих на кір по Одесі та Одеській облас-
ті в різні періоди з 2010 по 2020 рік у цілому збігається 
з періодичністю епідемічних підйомів захворюваності 
по Україні. За нашими попередніми даними [13], у 2018 
році серед усіх вікових груп населення Одеси наявність 
захисного рівня протикорового IgG становила в серед-
ньому 69,46 % (вибірка не була репрезентативною), що 
не може забезпечити запобігання поширенню інфекції 
серед населення. 

З метою поліпшення епідемічної ситуації з кором у 
всьому світі та досягнення елімінації цієї інфекції кон-
сультативна група експертів ВООЗ рекомендує приді-
ляти підвищену увагу поліпшенню системи імунізації 
в цілому, оцінки рівня імунного захисту населення та 
ризику передачі інфекції, раннього виявлення випад-
ків інфікування, а також впроваджувати швидке пла-
нування відповідних кроків з боку закладів охорони 
здоров’я, включаючи використання протикорової вак-
цини. Першочерговим завданням стає підвищення рів-
ня вакцинованого населення, особливо це стосується 
медичних працівників, осіб, які працюють у дитячих 
дошкільних та шкільних закладах, а також працівни-
ків, які працюють у громадських місцях та контактують 
з великою кількістю людей [14]. 

Крім того, ВООЗ рекомендує удосконалювати гло-
бальну мережу лабораторної служби країн з метою як 
своєчасної діагностики й запобігання поширенню ві-

русу, так і визначення циркулюючих штамів, які спри-
чиняють спалахи кору [15]. 

Алгоритм лабораторного підтвердження випадків, 
підозрілих на кір, рекомендовано провадити з вико-
ристанням наступних методів:

—  виявлення специфічних IgM антитіл до вірусу 
кору у сертифікованих лабораторіях;

—  визначення сероконверсії або 4-разове й більше 
підвищення титрів IgG антитіл до вірусу кору (за умов, 
що другий зразок був відібраний не раніше ніж через 
10 днів після першого зразка, отриманого в гострій фазі 
захворювання); 

—  або виявлення геному вірусу кору дикого типу в 
клінічному зразку; 

—  або ізоляція дикого типу вірусу кору з клінічного 
зразка (що не використовується для рутинної діагнос-
тики, оскільки чутливість методу нижча, ніж чутли-
вість серологічних тестів) [15]. 

Тобто виділення РНК вірусу та його ідентифікація 
шляхом генотипування циркулюючих штамів як у пері-
од епідемічних спалахів, так і в міжепідемічний період є 
важливим кроком до подолання епідемії в цілому [15]. 

Метою даного дослідження було виділення з клініч-
них зразків від пацієнтів з підозрою на кір РНК вірусу 
та ідентифікація шляхом генотипування циркулюючих 
в Україні типів вірусу кору в період 2012–2019 років.

Матеріали та методи
У роботі використана та проаналізована звітна 

документація вірусологічної лабораторії відділу до-
слідження біологічних факторів Державної установи 
«Одеський обласний лабораторний центр МОЗУ» за 
2012–2019 роки щодо дослідження матеріалів від хво-
рих з підозрою на кір з використанням молекулярно-
біологічних, генетичних, аналітичних та статистичних 
підходів. Виділення РНК вірусу кору та отримання 
кДНК за допомогою ЗТ-ПЛР проводилось відповідно 
до стандартної процедури [15]. Оскільки для проник-
нення в чутливі клітини вірус використовує сигнальні 
молекули активації лімфоцитів (SLAM), зараз, за ре-
комендаціями ВООЗ, для виділення зразків циркулю
ючих штамів вірусу кору від пацієнтів використовують 
спеціальну культуру клітин Vero/SLAM [15]. Після 
культивування з отриманого вірус-вміщуючого мате
ріалу виділяли РНК вірусу, проводили ЗТ-ПЛР та отри-
мані зразки ДНК відправляли на генотипування, яке 
проводилось в референс-лабораторії ВООЗ з діагнос-
тики кору та краснухи в м.  Люксембурзі (Luxembourg 
Institute of Health) відповідно до стандартного прото-
колу ВООЗ для секвенування та проведення філогене-
тичного аналізу [15]. 

Результати
За період 2012–2014 років ДУ «Одеський обласний 

лабораторний центр» МОЗУ було виділено 20 штамів 
вірусу кору з 45 проб (сеча та носоглоткові змиви) від 
хворих з діагнозом «кір». У 2015–2016 роках виділення 
вірусу не проводилось через одиничні випадки захво-
рювання. У 2017 році було виділено 24 штами вірусу зі 
164 проб. Зразки (нуклеїнова кислота) з усіх виділених 
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Рисунок 1. Філогенетичне дерево, 
що характеризує генетичну спорідненість 

виділених штамів вірусу кору, які циркулювали 
в Одеській області у 2017 році 

Таблиця 1. Результати генотипування штамів 
вірусу кору, виділених у 2012–2017 роках

Роки

Кількість 
проб (сеча, 

носоглоткові 
змиви)

Кількість
виділених 

вірусів

Генотип 
вірусу

2012 11 7 D4

2013 21 9 D4

2014 12 4 D4

2015/2016 – – –

2017 164 24 B3

чені чорним колом. Усі вони дуже подібні до штамів 
MVs/Kabul.AFG/20.2014/3 та MVs/Kansas.USA/1.12 B3.

Згідно з наведеними даними, усі штами, виділені в 
період 2012–2014 років, відносились до генотипу D4 та 
належали до штамів «Enfield 2007», які активно цирку-
лювали в регіоні Західної Європи у 2007–2013 роках. 
Штами, які були виділені та циркулювали на території 
Одеської області у 2017 році, відносились до генотипу 
В3, генетичної лінії MVs/Kabul.AFG/20.2014/3 B3/. 
Тобто підвищення рівня захворюваності на кір напря-
му корелює зі зміною циркулюючого штаму, що збіга-
ється з думками інших авторів [16].

Обговорення 
Вірус кору (Measles virus) є типовим представником 

роду Morbillivirus родини Paramyxoviridae, що містить 
групу плейоморфних вірусів, які мають складний обо-
лонковий суперкапсид з поверхневими глікопротеїда-
ми (H- та F-білками). Нуклеокапсид містить комплекс 
несегментованої негативної одноланцюгової молекули 
РНК з головним білком нуклеокапсиду (N), фосфо-
протеїду (P) та РНК-залежної РНК-полімерази (L) [3, 
17]. Геном містить шість генів, з яких здійснюється зчи-
тування інформації. Блоки транскрипції призводять до 
утворення восьми білків за допомогою альтернативної 
рамки зчитування та редагування РНК [18]. 

Згідно з класифікацією ВООЗ, віруси кору дикого 
типу підрозділяють на вісім груп, позначених літерами 
від A до H, які вміщують 24 генотипи (A, B1-3, D1-11, 
E, F, G1-3 і H1-2), ґрунтуючись на нуклеотидних по-
слідовностях, що кодують найбільш варіабельні гени 
гемаглютиніну, нуклеопротеїну [19]. Молекулярно-
генетичні дослідження циркулюючих штамів вірусу 
кору разом з епідемічними дослідженнями дозволяють 
ідентифікувати та класифікувати їх, що, у свою чер-
гу, дозволяє провести епідрозслідування та визначити 
пов’язаність випадків захворювання із дикими цирку-
люючими або занесеними з інших країн, а подекуди й 
вакцинними штамами. 

У різних регіонах земного шару циркулюють різні 
штами, які можуть виявлятись у більшій кількості в пері-
од епідемічних спалахів. У міжепідемічні періоди зазви-
чай циркулюють інші штами. Зараз, за даними ВООЗ, 
найбільш поширеним під час епідемічних спалахів у 
всьому світі є генотип B3 [16, 19]. Так, за останні 10 років 
в Африці під час епідемічних спалахів переважно цир-
кулював саме цей генотип вірусу кору [20]. У Пакістані 
в період епідемічного спалаху в Ісламабаді в 2013–2015 
роках циркулювали штами переважно генотипу В3, які 
диференціювали на 3 кластери (B3.1, B3.2 і B3.3) [21]. 

Однак не в усіх країнах світу під час спалахів пере-
важає циркуляція штаму В. Так, у Китаї з 2016 року 
було оголошено про статус елімінації кору. Але у 2017 
році в провінції Цзянсу спостерігався спалах кору се-
ред невакцинованих осіб, викликаний генотипом D8, 
який автори вважають завезеним [22]. Хоча у березні 
2019 р. в аеропорту Гонконгу спостерігався спалах, ви-
кликаний саме вірусом кору В3. У 33 зразках з респіра-
торного тракту від 33 осіб, 29 з яких були працівниками 
аеропорту, у ПЛР типували саме цей вірус [23]. 

штамів вірусу кору були відправлені для підтвердження 
до референс-лабораторії з метою генотипування, ре-
зультати якого наведені в табл. 1. На рис. 1 наведено 
філогенетичне дерево аналізу послідовності 450 nt, яка 
кодує C-кінець N-білка. Зразки, виділені з досліджува-
них матеріалів з Одеси, Ізмаїлу, Чорноморську, позна-
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На Тайвані, незважаючи на те, що кількість щепле-
ного населення з 2001 року підтримувалась на рівні 
95 %, у 2002, 2009 та 2011 роках спостерігались епіде-
мічні спалахи. Проведене генотипування 37 випадків 
захворювання показало, що основним циркулюючим 
штамом до 2010 року був генотип H1. У 2012 та 2014 ро-
ках спостерігалось поновлення циркуляції штаму H1, 
тоді як у 2010–2011 роках найчастіше виявлявся гено-
тип D9. Ці факти пов’язують з імпортуванням штаму 
з генотипом D9 з Китаю та В’єтнаму. У 2014 році на 
Тайвані вперше починає циркулювати генотип B3 піс-
ля його завезення з Філіппін. Паралельно з ним цирку-
люють генотип D8, який пов’язують з можливим зане-
сенням з Індії, Індонезії, Таїланду, та генотип D9, який 
може бути імпортованим з Малайзії. У всякому разі, 
значний ріст випадків захворювання на кір пов’язаний 
з генотипами, що циркулюють у сусідніх країнах, і це 
свідчить про поновлення кору в Азії з 2014 року [24]. 

У сусідній з Китаєм Індонезії до 2009 року спалахи 
кору були пов’язані з генотипами G2, G3 та D9. Генотип 
D8 також зустрічався в регіоні Південно-Східної Азії, але 
реєструвався лише у випадках, пов’язаних із спорадични-
ми захворюваннями. У 2013–2014 роках на Суматрі та у 
Джакарті спостерігалось поєднане циркулювання гено-
типів D9, B3 та D8. Враховуючи низький рівень охоплен-
ня населення щепленням (69,5 %), можна очікувати під-
йому захворюваності на кір і в цьому регіоні [25]. 

У Японії остання епідемія кору спостерігалась у 
2007–2008 роках і була викликана штамами генотипу 
D5. Регіональне бюро ВООЗ для країн Західної части-
ни Тихого океану підтвердило елімінацію кору в Япо-
нії в березні 2015 року. У період з 2006 по 2015 рік було 
зареєстровано 17 імпортованих або пов’язаних із за-
везенням випадків, генотип яких був ідентифікований 
як H1, D4, D8 та B3 [26]. У березні — квітні 2017 року, 
після елімінації кору, у Японії стався спалах, виклика-
ний 38 модифікованими та 22 типовими штамами [27]. 
Дуже докладне молекулярно-генетичне дослідження, 
проведене в Японії, показало, що в період між 2008 та 
2017 роками було виділено та класифіковано 7 геноти-
пів вірусу кору (D5, D4, D9, H1, G3, B3 та D8). Шта-
ми генотипів D9, H1 і B3 виявлялись лише періодич-
но, штам D8 виявлявся постійно, навіть у період після 
елімінації кору між 2015 та 2017 роками. Виявлений у 
2008 році штам D5 був значно поширений, але не реє-
струвався в Японії вже після 2010 року. Більшість шта-
мів генотипу В3, що були виявлені в Японії, такі: MVi/
Harare.ZWE/38.09/ (B3-Harare), MVs/Kansas.USA/1.12/ 
(B3-Kansas), MVs/Como.ITA/32.15/, MVs/Kabul.AFG/ 
20.2014/3 та MVs/Western Australia.AUS/2.14/ [28]. Та-
кий розширений аналіз дозволяє визначити еволюцію 
циркулюючих штамів у післяепідемічний період.

У Швейцарії підвищення охоплення щепленням 
населення та інші профілактичні заходи також призве-
ли до того, що з 2011 року ВООЗ не було зареєстрова-
но жодного спалаху захворюваності на кір. Проведення 
генотипування циркулюючих штамів у епідемічний пе-
ріод (2007–2011 роки) свідчить, що домінуючими були 
штами з генотипами D5 і D4 і меншою мірою B3. Тоді як 
у післяепідемічний період (2011–2018 роки) переважали 

віруси генотипу D8 й рідше — B3. Крім того, у період з 
2007 по липень 2018 року були виявлені й інші генотипи: 
D9, G3 і H1. Слід підкреслити, що в післяепідемічний 
період (2016–2018 роки), коли циркуляція вірусу була 
обмежена, завжди виявляли варіанти B3 та D8 [29]. 

У Латвії за період 2011–2018 років було виділено 
47 клінічних зразків від 31 особи, які в подальшому 
проходили генотипування у регіональній референс-
лабораторії ВООЗ в Інституті Роберта Коха, Німеччи-
на (WHO Regional reference laboratory (RRL) in Robert 
Koch Institute, Germany). Серед них було виявлено 3 
різних генотипи: D4 у 2011 та 2012 рр., B3 у 2014 р. та 
наприкінці 2017 р. — у першій половині 2018 р. і D8 у 
другій половині 2018 року [30]. 

У 2017 році референс-лабораторії Європейського 
регіону ВООЗ внесли до бази дані нуклеотидних по-
слідовностей вірусів кору, виділених з 3077 ізолятів 
від хворих (станом на 11.04.2018). За цей період у ре-
гіоні були виявлені такі генотипи: B3 (n = 1967), D8 
(n  =  1080), H1 (n = 28) і D9. Переважаючими гено-
типами в Європейському регіоні за період між 2015 і 
2018 роками були декілька ліній B3. Найчастіше, у 23 
випадках з 28, реєструвався домінантний штам Dublin.
IRL/8.16/ (70  % з усіх варіантів B3) [15]. Інші штами 
В3 (Saint Denis.FRA/36.17/, Niger.NGA/8.13/, Kansas.
USA/1.12/ і Kabul.AFG/20.2014/3) були зареєстрова-
ні рідше. 26 країн повідомили про виявлення геноти-
пу D8. Причому у 12 країнах був виявлений варіант 
Osaka.JPN/29.15/, хоча зустрічались і інші штами D8 
(Herborn.DEU/05.17/, Cambridge.GBR/5.16/, Frankfurt 
Main.DEU/17.11/ та Hulu Langat.MYS/26.11/). Гено-
тип Н1, що зазвичай циркулює в Азії, був виявлений у 
п’яти країнах Європейського регіону, послідовності D9 
були зареєстровані лише у двох країнах [31]. 

Висновки
Таким чином, дані, отримані у вірусологічній лабора-

торії відділу дослідження біологічних факторів Держав-
ної установи «Одеський обласний лабораторний центр 
МОЗУ», цілком збігаються з даними щодо циркуляції 
генотипів, які зустрічались у певний час в Європейсько-
му регіоні залежно від кількості захворілих. У міжепіде-
мічний період 2012–2014 років циркулював переважно 
генотип D4, а починаючи з 2017 року, коли спостеріга-
ється підвищення кількості захворілих, пов’язане з но-
вим епідемічним спалахом, на півдні України циркулю-
вав переважно генотип В3, генетичної лінії MVs/Kabul.
AFG/20.2014/3 B3. Як бачимо, ці дані збігаються з дани-
ми, наведеними у літературних джерелах.

Конфлікт інтересів. Автори заявляють про відсут-
ність конфлікту інтересів при підготовці даної статті.
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Results of isolation and genotyping of measles viruses that circulated 
in 2012–2017 in the Odesa region

Abstract.  Background. The circulation of different strains of the 
measles virus is closely related to the region and the incidence 
rate since circulating strains can change during epidemic out-
breaks and in interepidemic periods. According to the WHO, the 
B3 strain is most common during outbreaks worldwide. There-
fore, typing of circulating strains of measles virus, especially 
during an epidemic outbreak, is an important process, including 
for predicting the development of an epidemic. The study was 
aimed to identify and determine the genotype of measles virus 
types that circulate in Ukraine during 2012–2019. Materials and 
methods. Materials of the reporting documentation of the State 
Institution “Odessa Regional Laboratory Center of the Ministry 
of Health of Ukraine” in the Odessa region during 2012–2019 
were used and analyzed. Materials from patients with suspected 
measles were used for molecular biological, genetic, analytical, 
and statistical approaches investigation. Following the standard 
WHO protocol for sequencing and phylogenetic analysis, cir-
culating measles virus strains were isolated from the patient in 
a special culture of Vero/SLAM cells. Measles virus RNA was 
isolated from the resulting virus-containing material after cul-

tivation and RT-PCR was performed. The resulting cDNA was 
sent for genotyping, which was carried out at the WHO reference 
laboratory for the diagnosis of measles and rubella in Luxem-
bourg (WHO RRL). Results. Twenty strains of measles virus from 
45 samples (urine and nasopharyngeal swabs) from patients diag-
nosed with measles were isolated during 2012–2014. Virus isola-
tion was not carried out in 2015–2016 due to isolated cases of the 
disease. Twenty-four virus strains from 164 samples were isolated 
in 2017. Conclusions. The results obtained at the State Institution 
“Odessa Regional Laboratory Center” demonstrated that during 
the interepidemic period of 2012–2014, the D4 genotype circu-
lated in the region. But since 2017, when there was an increas of 
cases associated with a new epidemic outbreak, B3, genetic line 
MVs/Kabul.AFG/20.2014/3 B3 mainly circulates in the region 
of southern Ukraine. As you can see, these data completely coin
cide with the data about circulating genotypes that were found 
at a certain time in the European Region, according to the data 
from the literature.
Keywords:  measles; laboratory diagnostics; polymerase chain re-
action; isolation of circulating virus strains; genotyping
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