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Аннотация  
Введение. Согласно классификации Всемирной Организации Здравоохранения, 

вирус Крым–Конго геморрагической лихорадки (ККГЛ) относится к патогенам высокого 
приоритета из–за высокой смертности, отсутствия лицензированных вакцин и 
специфической противовирусной терапии. В Республике Казахстан природные очаги 
ККГЛ расположены в Кызылординской, Жамбылской и Туркестанской областях, где 
ежегодно регистрируются случаи данного заболевания. 

Цель. Проведение генетической характеристики изолятов РНК вируса ККГЛ, 
выявленных в клещах Hyalomma asiaticum на территории Туркестанской области в 2025 
году и определение их филогенетического положения. 

Материалы и методы. Выполнено секвенирование четырех образцов РНК вируса 
ККГЛ с последующим анализом нуклеотидных последовательностей с использованием 
базы данных GenBank (NCBI) и методов филогенетического анализа. 

Результаты. Из четырех исследованных образцов, амплификация наблюдалась в 
трех.  Филогенетический анализ S и L фрагментов генома вируса ККГЛ показал, что все 
выявленные в Туркестанской области изоляты, относятся к генотипу Asia 2. Анализ S–
фрагмента выявил высокую степень нуклеотидной гомологии (до 97,9%) со штаммами, 
циркулирующими в Казахстане и Таджикистане. Филогенетическое дерево L–фрагмента 
продемонстрировало кластеризацию одного из изолятов с Казахстанскими штаммами, 
при этом максимальная идентичность (до 98,2%) отмечена со штаммом из 
Таджикистана. Попарный сравнительный анализ показал 100% идентичность между 
изолятами №20 и №21, тогда как изолят №22 характеризовался большей дивергенцией 
(до 2,6%) и относительным генетическим удалением от остальных образцов. Кластер 
исследованных изолятов имел высокую статистическую поддержку значимость (95–
98%). 
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Заключение. Полученные результаты подтверждают принадлежность 
исследованных изолятов к среднеазиатской линии Asia 2 вируса ККГЛ и указывают на 
циркуляцию данного генотипа в природном очаге Туркестанской области. Среди 
исследованных образцов не выявлено признаков присутствия других генотипов вируса. 
Полученные данные согласуются с ранее опубликованными результатами о 
доминировании генотипа Asia 2 в регионе Центральной Азии. Проведенное 
исследование подчеркивает значимость молекулярно–генетических методов и 
секвенирования для уточнения филогенетической принадлежности вируса и 
мониторинга его генетического разнообразия в природных очагах. 

Ключевые слова: Крым–Конго геморрагическая лихорадка, Orthonairovirus, 
Hyalomma, филогения, нуклеотидная последовательность, генотип, Казахстан.  
 

Введение. Крым–Конго геморрагическая лихорадка (ККГЛ) – одна из наиболее 
тяжелых форм вирусных геморрагических лихорадок, эндемичных для стран Африки, 
Азии, Восточной Европы и Ближнего Востока. Возбудитель ККГЛ относится к роду 
Orthonairovirus семейства Nairoviridae [1, 2]. Впервые научное обоснование ККГЛ как 
самостоятельной природно–очаговой вирусной инфекции было дано во время вспышки 
заболевания среди военнослужащих в Крыму в 1944 году М. П. Чумаковым [3]. В 1956 
году в Бельгийском Конго был изолирован вирус из крови больного ребенка, при 
изучении которого были получены доказательства антигенной идентичности 
возбудителя ККГЛ и вируса лихорадки Конго [4]. В начале 1970–х годов в 
международной номенклатуре было принято объединенное название – вирус Крым–
Конго геморрагической лихорадки (Crimean–Congo hemorrhagic fever virus, CCHFV) [5, 
6]. 

В настоящее время ККГЛ представляет серьезную проблему для здравоохранения 
Республики Казахстан. Природные очаги инфекции расположены на территориях 
Кызылординской, Жамбылской и Туркестанской областей. В последние годы отмечается 
расширение границ очаговых территорий ККГЛ, о чем свидетельствует регистрация 
случаев заболевания в районах, где данная инфекция не выявлялась в течение 
нескольких десятилетий. Мониторинг эпидемиологической ситуации по ККГЛ в 
Республике Казахстан в 2023–2025 гг. показал, что наибольшее число случаев было 
зарегистрировано в Кызылординской (34 случая) и Туркестанской (31 случай) областях, 
где показатели заболеваемости значительно превышали среднереспубликанский 
уровень. В этих регионах также отмечены высокие показатели инфицированности 
клещей вирусом ККГЛ – 3,9% и 5,5% соответственно [7]. 

Важным инструментом лабораторной диагностики и эпидемиологического 
мониторинга ККГЛ являются молекулярно–генетические и серологические методы 
исследования. Диагностика заболевания, а также мониторинг зараженности клещей 
вирусом ККГЛ, в основном включают проведение ПЦР и иммуноферментного анализов. 
В последние годы внедрение методов молекулярной биологии в традиционную 
эпидемиологию значительно расширило возможности мониторинга вспышек и 
профилактики вирусных заболеваний. Эти подходы включают генотипические и 
фенотипические методы, позволяющие определять конкретные штаммы вируса, 
циркулирующие в популяции, что способствует совершенствованию диагностики, 
разработке терапевтических и вакцинных стратегий, а также отслеживанию 
распространения патогенов [8]. 

Наряду с традиционными методами мониторинга в Казахстане в последние годы 
активно применяется геномный анализ с использованием технологий секвенирования и 
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биоинформатики, что является мощным инструментом для изучения вспышек вирусных 
инфекций и углубленного понимания их молекулярной эпидемиологии [9–11]. Несмотря 
на то, что генетическое разнообразие вируса ККГЛ на территории Казахстана ранее 
становилось объектом исследований, данные по природным очагам инфекции требуют 
регулярного обновления в связи с высокой генетической изменчивостью вируса. Целью 
нашей работы было определить генетическую характеристику вируса Крым–Конго 
геморрагической лихорадки, обнаруженную в клещах Hyalomma asiaticum на территории 
Туркестанской области в 2025 г. 

Материалы и методы. Идентификация клещей проводилась на основе их 
морфологических признаков под стереомикроскопом с использованием 
многоканального электронного определителя [12] и описания видов клещей Филипповой 
и Хораком [13]. Идентификация клещей проводилась до видового уровня. 

Выделение РНК ККГЛ из суспензий клещей было произведено с помощью 
коммерческого набора «QIAampViral RNA Mini Kit (250)» (Qiagen, Германия), согласно 
инструкции фирмы производителя [14]. 

Гомогенизацию клещей проводили в пробирках объемом 2,0 мл, не содержащих 
ДНКазу/РНКазу, в среде DMEM с добавлением циркониево–кремниевых шариков 
диаметром 5 мм. Механическое разрушение тканей осуществляли на гомогенизаторе 
TissueLyser II (QIAGEN) с частотой 30 циклов в секунду в течение 3 мин. в соответствии 
с рекомендациями производителя для обработки членистоногих [15].  

Детекцию РНК вируса ККГЛ проводили методом обратной транскрипции с 
последующей ПЦР в режиме реального времени (ОТ–ПЦР–РВ) с использованием 
коммерческого набора реагентов «АмплиСенс® CCHFV–FL», валидированного для 
диагностики ККГЛ. Амплификацию выполняли на приборе Rotor–Gene 3000 (QIAGEN) 
в соответствии с инструкцией производителя [16]. 

Обратная транскрипция и секвенирование. Синтез к–ДНК проводили методом 
обратной транскрипции с использованием набора реагентов «Реверта L» (Россия). 
Амплификацию фрагментов S–, L– и M–сегментов проводили методом «nested–ПЦР» с 
использованием специфических к вирусу ККГЛ праймеров [17, 18]. 

Реакцию ПЦР проводили в объеме 30 мкл, включая 5 мкл кДНК или 5 мкл продукта 
первого раунда ПЦР, 20 пмоль сегмент–специфических праймеров, 2.5 mM MgCl₂, 1× 
буфера для ПЦР, 1× Q–Solution, 200 мкМ каждого дНТФ и 1,5 ед. HotStarTaq Plus ДНК–
полимеразы (Qiagen, США). 

Амплификацию выполняли в термоциклере T100 (Bio–Rad, США) при следующих 
условиях: начальная денатурация – 5 мин при 95 °C; 35 циклов (денатурация при 95 °C 
– 1 мин, отжиг праймеров при 58 °C (49 °C при втором раунде ПЦР) – 1 мин, элонгация 
при 72 °C –1 мин); заключительная элонгация – 10 мин при 72 °C. 

 В ПЦР–амплификации продукты очищали экзонуклеазой I (ExoI) и щелочной 
фосфатазой (SAP) как описано ранее [19]. Очищенные продукты ПЦР были помечены 
флуоресцентными красителями с использованием BigDye Terminator v3.1 Cycle 
Sequencing Kit Applied биосистемы. Образцы секвенировали с помощью 
автоматического анализатора ABI 3730 XL ДНК (Applied Biosystems, США). 

Анализ последовательностей геномов вирусов проводился с использованием базы 
данных GenBank (NCBI). Для вируса Конго–Крымской геморрагической лихорадки – 
участок N–гена S–, L–сегментов. На основе выбранных последовательностей были 
спроектированы праймеры и флуоресцентно меченые зонды с использованием программ 
Primer–BLAST и OligoAnalyzer. Проверка «in silico» (в компьютерной модели) 
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подтвердила отсутствие неспецифичных совпадений с другими ортонайровирусами и 
флавивирусами (Таблица 1). 
 
 
     Таблица 1. Наборы внешних и внутренних праймеров, использованных для 
постановки двух раундовой ПЦР 
Наименование Последовательность (5’– 

3’) 
Размер 
продукт
а b.p. 

Мишень Ссылка 

Праймеры для первого раунда амплификации 
S–rna– CCHF–F1  acgcccacagtgttctcttgagtg 738 S segment DOI: 

10.31082/172
8–452X–
2018–195–9–
54–60 

S–rna–CCHF–R1 caaggcctgttgcracaagtgctat DOI: 
10.31082/172
8–452X–
2018–195–9–
54–60 

M–CCHF–Kuhn–
F 

caaagaaatacttgcggcacg 956 M segment 12 

M–CCHF–NCB–
R1 

cctyttacaccaytctagyargccttc DOI: 
10.31082/172
8–452X–
2018–195–9–
54–60 

L–CCHF–NCB–
F1 

cttamgaggatgctrtctgacaa 821 L segment DOI: 
10.31082/172
8–452X–
2018–195–9–
54–60 

L–CCHF–NCB–
R1 

ttgttagarccrtataagaatgttga DOI: 
10.31082/172
8–452X–
2018–195–9–
54–60 

Праймеры для второго раунда амплификации 
Burt– CCHF–F1 tggacaccttcacaaactc 536 S segment 13 
Burt– CCHF–R1 gacaaattccctgcacca 
M–CCHF–NCB–
F2 

tcagtacgtaagtgttaactttgag 847 M segment DOI: 
10.31082/172
8–452X–
2018–195–9–
54–60 

M–CCHF–NCB–
R2 

ccttgaggnaangtcaagattat DOI: 
10.31082/172
8–452X–
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2018–195–9–
54–60 

L–CCHF–NCB–
F2 

tggagayggtgatgtgtttacagc 608 L segment DOI: 
10.31082/172
8–452X–
2018–195–9–
54–60 

L–CCHF–NCB–
R2 

gctgcatatgyctttctatycctgt DOI: 
10.31082/172
8–452X–
2018–195–9–
54–60 

 
 
Результаты. Ранее нами был проведен мониторинг зараженности иксодовых 

клещей вирусом ККГЛ в Туркестанской области, результаты которого подтвердили 
наличие РНК вируса в популяциях клещей Hyalomma asiaticum, снятых с овец в 
Созакском районе, и H. scupense с коров в Мактааральском районе [22]. Однако для 
понимания молекулярной эволюции и филогенетического происхождения 
циркулирующих штаммов требовалось проведение секвенирования. В настоящей работе 
представлены результаты генетического анализа трех выбранных положительных 
изолятов. Из пулов положительных проб, выявленных в ходе предыдущего 
исследования, для секвенирования были отобраны четыре образца показавшие 
положительный результат в ПЦР образец №20 Ct – 37.82 (Созакский р–н), №21 Ct – 21.34 
(Созакский р–н), №22 Ct – 34.80 (Созакский р–н), №91 Ct – 36 (Мактаральский р–н). 
Анализ показал, что специфические полосы, соответствующие целевому фрагменту S–
сегмента, четко визуализировались в трех образцах (№20, №21 и №22). В то же время, 
амплификация фрагмента L–сегмента оказалась успешной только для одного образца 
(№21), где была выявлена полоса ожидаемой молекулярной массы. При анализе 
фрагментов М–сегмента положительных результатов во всех четырех исследованных 
пробах получено не было (Рисунок 1). 

 

 
Рисунок 1. Результаты электрофоретическое разделение продуктов амплификации 

четырех образцов вируса ККГЛ от клещей Hyalomma asiaticum  
из Туркестанской области 

 
Необходимо отметить, что из четырех образцов, отобранных по результатам 

скрининговой ПЦР в реальном времени, один изолят (№91) не показал специфической 
амплификации фрагментов S, M и L–сегментов при постановке классической ПЦР. 
Отсутствие видимых продуктов амплификации на электрофореграмме сделало 
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невозможным дальнейшее секвенирование данного образца методом Сенгера. Для 
систематизации данных о происхождении и характеристиках исследуемых проб, 
основные сведения об изолятах, включая географическую локализацию, вид 
переносчика и результаты молекулярного скрининга, были сведены в общую панель. 
Подробная характеристика образцов вируса ККГЛ, отобранных для генетического 
анализа, представлена в таблице 2. 
 
      Таблица 2. Характеристика изолятов вируса ККГЛ, выделенных из клещей 
Hyalomma asiaticum (Туркестанская область 2025 г.) 
 
Название изолята Место сбора 

(район) 
Биологический 
хозяин 

Секвениров
анный 
сегмент 

CCHFV(20)/Turkestan/S1/2025 Созакский Hyalomma asiaticum  S 
CCHFV(21)/Turkestan/S2/2025 Созакский Hyalomma asiaticum  S, L 
CCHFV(22)/Turkestan/SL3/2025 Созакский Hyalomma asiaticum  S  

 
По результатам филогенетического анализа, три исследованных изолята из 

Туркестанской области № 20, 21, 22 вошли в состав одного кластера и отнесены к 
генотипу Asia 2. Построенные филогенетические деревья демонстрирует четкое 
разделение вируса ККГЛ на основные мировые генотипы. Все три изолята, выделенные 
из клещей H. asiaticum в Туркестанской области, кластеризуются в пределах линии Asia 
2 (Рисунки 2, 3). 
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Рисунок 2. Дерево максимального правдоподобия штаммов вируса Крым – Конго 
геморрагической лихорадки на основе полных последовательностей S сегментов. 
Черные кружки представляют штаммы из Казахстана. Секвенированые в данном 

исследовании штаммы обозначены черными ромбами 
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Рисунок 3. Дерево максимального правдоподобия штаммов вируса Крым – Конго 
геморрагической лихорадки на основе полных последовательностей L сегментов. 
Черные кружки представляют штаммы из Казахстана. Секвенированый в данном 

исследовании штамм на филогенетическом дереве обозначен черным ромбом. 
 

Анализ показал высокое генетическое сходство исследованных изолятов (97,9% по 
S–сегменту и 98,2% по L–сегменту) со штаммами, ранее выявленными в Центрально–
Азиатском регионе. Полученные данные указывают на принадлежность 
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анализированных изолятов к генотипу Asia 2 и могут свидетельствовать о его 
продолжающейся циркуляции в природных очагах Туркестанской области. 

В то же время, с учетом ограниченного числа секвенированных образцов, 
полученные результаты следует рассматривать как предварительные. Включение 
данных последовательностей в анализ расширяет представления о филогеографическом 
распределении вируса ККГЛ на юге Казахстана и демонстрирует значимость 
секвенирования для молекулярного мониторинга возбудителя. 

Филогенетический анализ S–фрагмента 
В соответствии с общепринятой классификацией, S–сегмент вируса Crimean–

Congo hemorrhagic fever virus подразделяется на восемь генотипов: Asia 1–2, Africa 1–3 
и Europe 1–3. Все изоляты, секвенированные в настоящем исследовании, 
кластеризовались в пределах генотипа Asia 2, формируя единую группу с ранее 
описанными штаммами из Казахстана и Таджикистана (рисунок 2). Анализ 
нуклеотидной гомологии показал, что исследованные изоляты демонстрируют высокую 
степень сходства (97,1–97,9%) с казахстанскими штаммами. Максимальная 
идентичность (до 97,9%) была выявлена со штаммами, циркулирующими в 
Таджикистане. Внутригрупповая дивергенция была низкой, что свидетельствует о 
генетической однородности циркулирующих вариантов S–сегмента в регионе. 

Филогенетический анализ L–фрагмента. 
Филогенетический анализ L–сегмента (Рисунок 3) показал, что исследованный 

изолят кластеризуется с ранее описанными штаммами из Казахстана (KX129730, 
KX013453), что указывает на его принадлежность к генотипу Asia 2. Наибольшая 
нуклеотидная идентичность (до 98,2%) отмечена со штаммом из Таджикистана 
(KX013447). Полученный результат подтверждает близкое филогенетическое родство 
исследованного изолята со штаммами, циркулирующими в странах Центральной Азии. 

Нами был проведен сравнительный анализ нуклеотидных последовательностей 
изолятов вируса ККГЛ с помощью программного обеспечения DNASTAR MegAlign. 
Построена матрица, отражающая степень генетического родства между изолятами № 20, 
21, 22 и референтыми, взятых из Международной базы данных GenBank (Рисунок 4). 
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Рисунок 4. Процент идентичности/расхождения последовательностей S сегментов 

(изоляты № 20, 21, 22) и L сегментов (изолят № 21) с ближайшими соседями 
 

Изоляты от клещей № 20, № 21 согласно проведенному сравнению на матрице 
попарного сходства нуклеотидных последовательностей вируса ККГЛ образцы 
идентичны на 100% между собой (дивергенция 0,0). Эти изоляты наиболее близки к 
изолятам из Таджикистана (KX013446_Gaib_Tajikistan_1969) и Узбекистана 
(KX013449_Hodzha_Uzbekistan_1967) с процентом идентичности 97,5%. Изолят № 22 
заметно отличается от № 20, № 21 сходство составляет 97,5% (дивергенция 2,6). Изолят 
№ 22 также имеет родство со штаммами из Узбекистана и Таджикистана (сходство 
94,9%) однако уровень отличия от всех остальных в таблице выше, чем у изолятов № 20, 
№ 21 

Обсуждение. Результаты филогенетического анализа (Рисунки 2, 3) 
демонстрируют, что все три исследованных изолята вируса Крым–Конго 
геморрагической лихорадки (№ 20, № 21 и № 22), выявленные на территории 
Туркестанской области, относятся к генетической линии Asia 2. Изоляты формируют 
выраженный кластер с высокой статистической поддержкой (95–98%), что 
свидетельствует об их тесном эволюционном родстве между собой. Высокая степень 
сходства наблюдается со штаммами, выделенными в 2024 г в Арысском районе 
Туркестанской области (номера Gen Bank: PV646618.1, PV646617.1), что указывает на 
относительную консервативность генофонда вируса ККГЛ в данном природном очаге. 

Полученные последовательности дополняют имеющиеся данные о генетическом 
разнообразии вируса ККГЛ в Южном Казахстане и подтверждают, что циркулирующие 
в регионе варианты вируса относятся к среднеазиатской линии Asia 2. Включение новых 
последовательностей в филогенетический анализ позволяет уточнить положение 
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локальных изолятов внутри данного генотипа и расширяет представления о его 
пространственном распространении в пределах Центральной Азии. 

Полученные данные могут указывать на циркуляцию вируса в пределах 
исследуемой территории и генетическую близость выявленных изолятов. В то же время, 
с учетом ограниченного числа образцов, а также получения последовательности L–
сегмента только для одного из них, данные результаты не позволяют делать однозначные 
выводы о характере циркуляции вируса или отсутствии заносов других генотипов. Для 
подтверждения этих предположений необходимы дополнительные исследования с 
расширенной выборкой. Подобная стабильность филогенетической структуры 
характерна для устоявшихся природных очагов ККГЛ, где циркуляция вируса 
поддерживается устойчивыми связями между переносчиками и прокормителями.  

Несмотря на то, что факт циркуляции вируса ККГЛ в Туркестанской области был 
установлен ранее [21], применение методов секвенирования позволило уточнить 
филогенетическую принадлежность выявленных изолятов и подтвердить их отнесение к 
линии Asia 2. Филогенетическая близость исследованных изолятов к штаммам из 
соседних регионов Центральной Азии может отражать исторически сложившиеся пути 
распространения вируса, связанные с миграцией клещей рода Hyalomma и 
перемещением их прокормителей. 

Следует отметить, что амплификация фрагмента L–сегмента генома вируса 
оказалась успешной лишь для одного образца. Это, вероятно, связано с низкой вирусной 
нагрузкой в клещах или деградацией РНК в исследуемом материале, что ранее 
отмечалось и в других исследованиях при анализе полевых образцов [24]. 

Определенным ограничением настоящего исследования является относительно 
небольшое число успешно секвенированных образцов, что не позволяет в полной мере 
оценить генетическое разнообразие вируса ККГЛ в пределах исследуемой территории. 
Кроме того, при анализе фрагментов M–сегмента генома вируса положительных 
результатов в исследованных образцах получено не было, что не позволило провести его 
филогенетический анализ. Между тем изучение M–сегмента может предоставить 
дополнительную информацию о филогенетической структуре вируса и возможных 
событиях реассортации. В связи с этим дальнейшие исследования, включающие 
расширенный отбор образцов и секвенирование всех трех сегментов генома вируса, 
представляются важными для более полного понимания молекулярной эпидемиологии 
ККГЛ в регионе. 

Заключение. Проведенное молекулярно–генетическое и филогенетическое 
исследование показало, что три изолята вируса Крым–Конго геморрагической 
лихорадки, выявленные в клещах Hyalomma asiaticum на территории Туркестанской 
области в 2025 году, формируют единый кластер и относятся к генотипу Asia 2. Высокий 
уровень нуклеотидной идентичности (97,9% по S–сегменту и 98,2% по L–сегменту) с 
ранее описанными штаммами, циркулирующими в Центрально–Азиатском регионе, 
указывает на их близкое генетическое родство и региональную принадлежность. 

Полученные результаты подтверждают принадлежность анализированных 
изолятов к генотипу Asia 2 и согласуются с ранее опубликованными данными о его 
распространении в Центральной Азии. Проведенное исследование демонстрирует 
информативность методов секвенирования вирусной РНК для уточнения 
филогенетической принадлежности изолятов и их использования в молекулярном 
мониторинге вируса ККГЛ. 
Конфликт интересов. Авторы заявляют об отсутствии конфликта интересов. 
Заявление о доступности данных. Данные, подтверждающие результаты данного исследования, 
содержатся в статье. 
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Түйіндеме 
Кіріспе. Дүниежүзілік денсаулық сақтау ұйымының жіктемесіне сәйкес, Қырым–

Конго геморрагиялық қызбасының (ККГҚ) вирусы жоғары өлім–жітімге, 
лицензияланған вакциналардың және спецификалық вирусқа қарсы терапияның 
болмауына байланысты жоғары басымдықтағы патогендерге жатады. Қазақстан 
Республикасында ККГҚ табиғи ошақтары Қызылорда, Жамбыл және Түркістан 
облыстарында орналасқан, мұнда жыл сайын ауру жағдайлары тіркеледі. 

Мақсаты. 2025 жылы Түркістан облысы аумағында Hyalomma asiaticum 
кенелерінде анықталған ҚКГҚ вирусы РНҚ изоляттарының генетикалық сипаттамасын 
жүргізу және олардың филогенетикалық орнын анықтау. 

Материалдар мен әдістер. ҚКГҚ вирусы РНҚ–сының төрт үлгісіне секвенирлеу 
жүргізіліп, кейін нуклеотидтік тізбектерге GenBank дерекқоры және филогенетикалық 
талдау әдістері қолданылды. 

Нәтижелер. Зерттелген төрт үлгінің үшеуінде амплификация байқалды. ҚКГҚ 
вирусының геномының S және L фрагменттерінің филогенетикалық талдауы Түркістан 
облысында анықталған барлық изоляттардың Asia 2 генотипіне жататынын көрсетті. S–
фрагментті талдау Қазақстан мен Тәжікстанда айналымда жүрген штаммдармен жоғары 
нуклеотидтік гомологияны (97,9%–ға дейін) анықтады. L–фрагменттің филогенетикалық 
ағашы изоляттардың бірінің Қазақстандық штаммдармен кластерленуін көрсетті, бұл 
ретте ең жоғары сәйкестік (98,2%–ға дейін) Тәжікстан штаммымен байқалды. Жұптық 
салыстырмалы талдау №20 және №21 изоляттары арасында 100% сәйкестікті көрсетті, 
ал №22 изолят үлкен дивергенциямен (2,6%–ға дейін) және басқа үлгілерден 
салыстырмалы генетикалық алшақтығымен сипатталды. Зерттелген изоляттар кластеры 
жоғары статистикалық қолдауға ие болды (95–98%). 

Қорытынды. Алынған нәтижелер зерттелген изоляттардың ҚКГҚ вирусының Asia 
2 ортаазиялық желісіне жататынын растайды және осы генотиптің Түркістан облысының 
табиғи ошағында айналымда екенін көрсетеді. Зерттелген үлгілер арасында вирустың 
басқа генотиптерінің болу белгілері анықталған жоқ. Алынған деректер Орталық Азия 
өңірінде Asia 2 генотипінің басым екендігі туралы бұрын жарияланған нәтижелермен 
сәйкес келеді. Жүргізілген зерттеу вирустың филогенетикалық тиесілігін нақтылау және 
оның табиғи ошақтардағы генетикалық әртүрлілігін мониторингтеу үшін молекулалық–
генетикалық әдістер мен секвенирлеудің маңыздылығын көрсетеді. 

Түйінді сөздер: Қырым–Конго геморрагиялық қызбасы, Orthonairovirus, 
Hyalomma, филогения, нуклеотидтік тізбек, генотип, Қазақстан. 
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Abstract 
Introduction. According to the classification of the World Health Organization, the 

Crimean–Congo hemorrhagic fever (CCHF) virus is classified as a high–priority pathogen due 
to its high mortality rate, the absence of licensed vaccines, and the lack of specific antiviral 
therapy. In the Republic of Kazakhstan, natural foci of CCHF are located in the Kyzylorda, 
Zhambyl, and Turkestan regions, where cases are reported annually. 

Aim. To conduct a genetic characterization of CCHF virus RNA isolates detected in 
Hyalomma asiaticum ticks in the Turkestan region in 2025 and to determine their phylogenetic 
position. 

Materials and Methods. Sequencing of four CCHF virus RNA samples was performed, 
followed by nucleotide sequence analysis using the GenBank (NCBI) database and 
phylogenetic analysis methods. 

Results. Of the four samples studied, amplification was observed in three. Phylogenetic 
analysis of the S and L genome segments of the CCHF virus showed that all isolates identified 
in the Turkestan region belong to the Asia 2 genotype. Analysis of the S segment revealed a 
high degree of nucleotide homology (up to 97.9%) with strains circulating in Kazakhstan and 
Tajikistan. The phylogenetic tree of the L segment demonstrated clustering of one isolate with 
Kazakh strains, with the highest identity (up to 98.2%) observed with a strain from Tajikistan. 
Pairwise comparative analysis showed 100% identity between isolates No. 20 and No. 21, 
whereas isolate No. 22 was characterized by greater divergence (up to 2.6%) and relative 
genetic distance from the other samples. The cluster of the studied isolates had high statistical 
support (95–98%). 

Conclusion. The obtained results confirm that the studied isolates belong to the Central 
Asian lineage Asia 2 of the CCHF virus and indicate the circulation of this genotype in the 
natural focus of the Turkestan region. No evidence of the presence of other viral genotypes was 
detected among the studied samples. The findings are consistent with previously published data 
on the predominance of the Asia 2 genotype in the Central Asian region. The study highlights 
the importance of molecular genetic methods and sequencing for clarifying the phylogenetic 
affiliation of the virus and monitoring its genetic diversity in natural foci. 

Key words: Crimean–Congo hemorrhagic fever, Orthonairovirus, Hyalomma, 
phylogeny, nucleotide sequence, genotype, Kazakhstan. 

 
  


