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Резюме. Реал вақт режимидаги ПЗР усулида цируляцияловчи SARS-CоV-2 штаммларини аниқлаш 

маълумотларни тезкор олишда муҳим аҳамиятга эга. SARS-CоV-2 штаммларини аниқлаш учун 168 нафар 

бемордан тўпланган назофарингеал суртмалар ПЗР усулида ўрганилди. 2020 йилнинг апрел-май ойларида ёввойи 

SARS-CоV-2 штамми 69,0%, 2020 йилнинг июн-август ойларида эса 96,4% ҳолатарлда аниқланди. Аммо, 

пандемия бошланганидан 3 ой ўтгач, ёввойи штаммнинг 484Е мутациясининг аниқланиши 1,4 баробарга ошиш 

тенденцияси кузатилди. Реал вақт режимидаги ПЗРдан фойдаланиш SARS-CоV-2 вариантлари тарқалиш 

динамикаси бўйича маълумотларни тезкор олишни таъминловчи вирусологик мониторинг воситаси бўлиб хизмат 

қилиши мумкин. 

Калит сўзлар: SARS-CоV-2, COVID-19, ПЗР, мутация, штамм. 

 

Abstract. Detection of circulating SARS-CoV-2 strains by real-time PCR is important for rapid data acquisition. To 

identify SARS-CoV-2 strains, nasopharyngeal swabs collected from 168 patients by PCR were studied. In April-May 2020, 

detection of the wild type of SARS-CoV-2 was noted in 69,0% of cases, and in June-August 2020 in 96,4% of cases. 

However, 3 months after the start of the pandemic, there was a trend towards an increase in the detection of the wild type 

of SARS-CoV-2 with the 484E mutation by 1.4 times. The use of real-time PCR can serve as a tool for virological 

monitoring, providing prompt receipt of data on the dynamics of the spread of SARS-CoV-2 variants. 
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Актуальность. В январе 2020 года Всемир-

ная организация здравоохранения (ВОЗ) объявила 

вспышку эпидемии, связанной с SARS-CoV-2, 

чрезвычайной ситуацией международного значе-

ния в области здравоохранения, а 11 марта 2020 

года охарактеризовала принявшее мировой мас-

штаб распространения заболевания как пандемию 

COVID-19 [8]. По состоянию на 10 марта 2023 

года в мире подтверждено 676 609 955 случаев 

заражения и 6 881 955 случаев летальных исходов 

от COVID-19 [6]. В целом по миру больше поло-

вины случаев заболевания пришлось на США, 

Индию, Бразилию, Соединённое Королевство, 

Россию и Францию. В Республике Узбекистан 

первый случай новой коронавирусной инфекции 

COVID-19 был выявлен 15 марта 2020 года. По 

состоянию на 10 марта 2023 года в Узбекистане 

зарегистрировано 251247 случаев COVID-19 [6]. 

ВОЗ стараясь не использовать географическую 

привязку в названиях штаммов SARS-CoV-2 с мая 

2021 года приняла решение обозначать их буква-

ми греческого алфавита и тем самым исключают-

ся именования «британский», «бразильский» и 

др., связанные с названиями тех стран, где были 

впервые обнаружены соответствующие штаммы. 

К штаммам с высокой трансмиссивностью и ле-

тальностью относятся Альфа, Бета, Гамма и Дель-

та, а штамм Омикрон отличается высокой транс-

миссивностью, однако при этом низкой летально-

стью. ВОЗ на регулярной основе проводит оценку 

влияния штаммов SARS-CoV-2 на трансмиссив-

ность вируса, клиническую картину и тяжесть 
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заболевания и их воздействие на медицинские 

меры вмешательства и рекомендует внедрение 

эпидемиологического надзора и геномного секве-

нирования для получения репрезентативных дан-

ных об интенсивности распространения вариан-

тов SARS-CoV-2 с учетом местных условий. В 

связи с этим изучение циркулирующих штаммов 

SARS-CoV-2 в настоящее время является акту-

альным. 

Цель исследования. Определение цирку-

лирующих штаммов SARS-CоV-2 с применением 

метода ПЦР в режиме реального времени. 

Материал и методы. Для идентификации 

штаммов SARS-CoV-2 исследованы 

назофарингеальные мазки собранные у 168 

пациентов, госпитализированных в клинику НИИ 

Вирусологии в период с апреля по август 2020 

года с диагнозом COVID-19. Из 168 

назофарингеальных мазков 84 образца были 

собраны в апреле-мае 2020 г. и 84 образца в июне-

августе 2020 г. Все назофаринельные мазки до 

проведения исследования хранились в 

морозильной камере при температуре минус 80°С. 

Экстракцию РНК SARS-CoV-2 проводили с 

использованием набора реагентов для выделения 

РНК/ДНК из клинического материала «РИБО-

преп» (Россия) согласно инструкции 

производителя. Определение штаммов SARS-

CoV-2 проводили с использованием набора 

ViroQSC2 Variant 1 и ViroQSC2 Variant 2 

(Германия) методом ПЦР в режиме реального 

времени согласно инструкции производителя. 

Набор ViroQSC2 Variant 1 предназначен для 

определения Alpha (B.1.1.7); Beta (B.1.351); 

Gamma (P.1); Zeta (P.2); B1.1.28 линий и E484K, 

484E, N501Y и V1176F мутаций. Набор ViroQSC2 

Variant 2 предназначен для идентификации Alfa 

(B.1.1.7); Delta (B.1.617.2); Epsilon 

(B.1.427/B.1.429); State (B.1.525); Kappa 

(B.1.617.1); В.1.617.3 линий и L452R, E484Q, 

P681R и Del69-70 мутаций. Статистическая 

обработка результатов проводилась с 

использованием критерия Хи-квадрат. 

Результаты и обсуждение. Для выявления 

циркулирующих штаммов SARS-CoV-2 методом 

ПЦР в режиме реального времени 

идентифицировали 84 образца собранных в 

апреле-мае 2020 г. и 84 образца собранных в 

июне-августе 2020 г. Анализ результатов иссле-

дований, собранных в апреле-мае 2020 г., показал 

превалирование дикого штамма SARS-CoV-2. 

Дикий штамм подтверждался при наличии 

мутации 484Е которая была выявлена в 69,0% 

образцах. При исследовании образцов, собранных 

в июне-августе месяцах 2020 г. была обнаружена 

тенденция к увеличению выявления дикого 

штамма SARS-CoV-2, который был идентифици-

рован в 96,4% случаев. Следует отметить, что к 

августу 2020 г. по сравнению с апрелем 2020 г., 

частота выявления дикого штамма SARS-CoV-2 с 

мутацией 484Е увеличилась в 1,4 раза (р<0,001).  

Ранее в Узбекистане было проведено 2 пол-

ногеномных исследования SARS-CoV-2. Первое 

исследование было проведено в конце 2020 г. на 

32 образцах (18 сиквенсов высокого качества) в 

Центре Геномики и Биоинформатики при Акаде-

мии Наук Республики Узбекистан. Второе иссле-

дование было проведено летом 2021 г. на 48 об-

разцах (39 сиквенсов высокого качества) в Центре 

Передовых Технологий при Министерстве Инно-

вационного развития Республики Узбекистан. 

При секвенировании образцов, собранных с ок-

тября по начало декабря 2020 года выявлены в 

общей сложности 128 SNP, состоящих из 45 об-

щих и 83 уникальных мутаций [3]. Абдуллаев А. и 

соавторы в образцах, собранных в июле 2021 г. 

выявили в общей сложности 223 вариации на 

уровне нуклеотидов, включая SNP и 34 делеции в 

разных позициях по всему геному SARS-CoV-2 

[1]. 

В нашем исследовании при использовании 

метода ПЦР в режиме реального времени выявле-

ние дикого штамма SARS-CoV-2 было характерно 

для периода начала пандемии COVID-19 в Узбе-

кистане (апрель-август 2020 г.). Характерная для 

дикого типа мутация 484Е была выявлена в 69,0% 

образцов собранных в апреле-мае 2020 г. Однако 

спустя 3 месяца после начала пандемии наблюда-

лась тенденция к увеличению выявления дикого 

штамма SARS-CoV-2 с мутацией 484Е с 69,0% до 

96,4% случаев (р<0,001).  

Быстрое обнаружение вариантов SARS-

CoV-2 является сложной задачей. Идентификация 

штаммов SARS-CoV-2 посредством секвенирова-

ния занимает много времени, требует специаль-

ного оборудования и является дорогостоящим 

методом исследования. Применение ПЦР для 

скрининга значимых генетических вариантов 

SARS-CoV-2 предлагается как альтернативный 

метод [4]. В некоторых исследованиях были об-

наружены варианты SARS-CoV-2 с использова-

нием обычной полимеразной цепной реакции с 

обратной транскрипцией (ОТ-ПЦР) [2, 9]. Hyun 

Jin Kim и соавторы подтвердили, что общая 

степень соответствия между ПЦР набором 

“PowerChek” для обнаружения мутаций S-гена 

SARS-CoV-2 и секвенированием составила 100% 

и авторы предлагают использовать данный набор 

для скрининга вариантов SARS-CoV-2 [5]. Анало-

гично показано, что дифференциация вариантов 

SARS-CoV-2 с помощью ОТ-ПЦР была 

высокоэффективной при ретроспективных 

исследованиях и отражали национальные 

эпидемиологические тенденции по 

распространенности заболевания и вариантов 

вируса [7]. Исследования, направленные на 
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изучение разнообразия вариантов SARS-CoV-2 

позволят получать репрезентативные данные об 

интенсивности распространения штаммов SARS-

CoV-2 в регионе. 

Выводы. Использование метода ПЦР для 

идентификации штаммов SARS-CoV-2 является 

экономичной и быстрой альтернативой методу 

секвенирования, однако, для идентификации 

штаммов вируса проведение полногеномного сек-

венирования является золотым стандартом. 

Применение ПЦР в режиме реального времени 

может служить инструментом вирусологического 

мониторинга, обеспечивая оперативное 

получение данных по динамике распространения 

вариантов SARS-CoV-2 и значимых мутаций 

вируса вызывающих озабоченность. Быстрое вы-

явление таких вариантов позволяет своевременно 

реагировать на изменение эпидемиологической 

ситуации и выбрать оптимальные стратегии в об-

ласти здравоохранения. 
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Резюме. Определение циркулирующих штаммов 

SARS-CоV-2 с применением метода ПЦР в режиме 

реального времени важно для оперативного сбора 

данных. Для идентификации штаммов SARS-CoV-2 

исследованы методом ПЦР назофарингеальные мазки, 

собранные у 168 пациентов. В апреле-мае 2020 г., вы-

явление дикого штамма SARS-CoV-2 отмечалось в 

69,0% случаев, а в июне-августе месяце 2020 г. в 96,4% 

случаев. Однако спустя 3 месяца после начала панде-

мии наблюдалась тенденция к увеличению выявления 

дикого штамма SARS-CoV-2 с мутацией 484Е в 1,4 

раза. Применение ПЦР в режиме реального времени 

может служить инструментом вирусологического 

мониторинга, обеспечивая оперативное получение 

данных по динамике распространения вариантов 

SARS-CoV-2. 

Ключевые слова: SARS-CoV-2, COVID-19, ПЦР, 

мутация, штамм. 
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