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Актуальность исследования: корь является высококонтагиозным инфекционным заболе-
ванием с широким диапазоном показателей летальности. Несмотря на многолетнюю програм-
му по элиминации вируса кори, все еще наблюдается высокие показатели его распространён-
ности [1, 4]. Изучение молекулярной эпидемиологии и закономерностей выявления различных 
генотипов вируса кори поможет проследить возможные пути распространения, потенциал по-
явления новых генотипов, а также корреляцию между охватом вакцинации и уровнем заболе-
ваемости [2, 3].

цель исследования: проанализировать корреляцию между молекулярной эпидемиологией 
вируса кори и международным охватом вакцинации.

Материалы и методы: критический анализ зарубежных литературных источников: 
elibrary, Pubmed, medscape, ACoG.

Результаты: геном вируса состоит из 15,895 нуклеотидов, которые кодируют 6 струк-
турных белков — фосфопротеин, матриксные белки, белки слияния, большой белок, нукле-
опротеин (N) и гемагглютинин (H), а также два неструктурных белка C и v. Гены кодирую-
щие N и Н наиболее часто используются для генетической характеристики вирусов кори. 
В частности, один из наиболее вариабельных участков генома — 450 нуклеотидов, кодиру-
ющих 150 аминокислот CooH-конца белка N. Коэффициент дивергенции в этом участке 
генома может достигать 12 % у различных штаммов. Именно поэтому ВоЗ рекомендует 
данную последовательность как минимум для генотипирования вирусов кори. При подозре-
нии на обнаружение нового генотипа также требуется полная последовательность гена Н. 
На данный момент ВоЗ выделяет 8 клад (A-H) разделенных на 24 генотипа (A, B1–3, C1–2, 
D1–11, e, F, G1–3, H1–2). Некоторые из них, например: B1, e, F, G1, D1 — являются неак-
тивными, так как представители этих генотипов не выявлялись в течение как минимум 
15 лет.

таким образом, именно генотипирование является важнейшим инструментов в молекуляр-
ной эпидемиологии вируса кори, без него невозможна детальная оценка эпидемиологической 
картины данного заболевания и прогнозирования относительно элиминации этой инфекции. 
В  период с 2016 по 2021 повсеместно были обнаружены 6 из 24 генотипов. Причем с каждым 
годом количество выявляемых генотипов снижалось, так в 2016 были выявлены все 6 (B3, D4, 
D5, D8, D9 y H1), а к 2021 наблюдалась циркуляция только 4 (B3, D4, D8 y H1). В этот период 
также наблюдался прирост уровня охвата вакцинации, что в совокупности с противоэпидеми-
ческими мерами против CovID-19 поспособствовало уменьшению заболеваемости корью и 
снижению числа циркулирующих генотипов.

Выводы: эпидемиологическая картина распространения вируса кори на данный момент 
стабильно улучшается, что напрямую связано с увеличением уровня охвата вакцинацией в 
странах. однако даже в странах с высоким охватом иммунизацией случаются вспышки кори в 
результате завозной передачи, поэтому критически важным оказывается генотипирование вы-
деленных вирусов. только с помощью молекулярной эпидемиологии возможно выявить источ-
ник инфекции и своевременно провести противоэпидемические мероприятия, способствую-
щие поддержанию эффективности программы по элиминации кори.
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