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Түйінді
Осы мақалада Қазақ-Ресей медициналық университетінің, қазақ бөлімінің 1 курс студенттерін ғылымдық мәтіннің 

құрылымдық-мағыналық талдауын жасауды оқыту тәжірибесі ұсынылған. Сабақта білімдік, дамытушылық және тәрбиелік 
мақсаттары көзделінеді. Құрылымдық-мағыналық талдау келесі алгоритмге саяды: ғылыми мәтіннің тақырыбын және 
хабарламаның мақсатын анықтау, мәтіннің түйінді сөздерін анықтау, оның жоспарын құру, сөйлеудің функционалды-
мағыналық түрін және мәтіннің функционалды стилін, оның негізгі стильді керекшеліктеріна нықтау. 

Кілт сөздер: ғылыми мәтін, тақырып, мақсат, түйінді сөздер, жоспар, мәтіннің түрі мен стилі, стиль ерекшеліктері.
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Summary
This article presents the experience of teaching first-year students of the kazakh branch of the Kazakh-Russian Medical 

University the structural-semantic analysis of the scientific text. Educational, developmental and educative goals are pursued 
at the lesson. The structural-semantic analysis of the text brings to the following algorithm: determining the topic of the 
scientific text and the purpose of the message, identifying the keywords of the text, drawing up its plan, determining the 
functional-semantic type of speech and the functional style of the text, its main style features.
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Введение. Первоначально, при первых новостях о 
распространении вирусного заболевания в Ухане встре-
чалось название «уханьский вирус» и «китайский ви-
рус», а затем прибавили к названию понятие коронави-
рус - «китайский коронавирус».

Как известно, правилами ВОЗ четко определено, что 
в названии вирусов не должно быть географическо-
го названия, имени людей, видов животных. Поэтому, 

АРГУМЕНТЫ И ФАКТЫ ПО КОРОНАВИРУСУ (COVID-2019)

первоначально использовалось название 2019-nCoV, 
но впоследствии сменилось на SARS-CoV-2. Наимено-
вание нового вируса «SARS-CoV-2» в феврале 2020-го 
года было принято Международным комитетом по так-
сономии вирусов - International Committee on Taxonomy 
of Viruses (ICTV). Из-за схожести вирус, вызывающий 
атипичную пневмонию, вспышка которой происходила 
в 2002 - 2003 годах, тоже имеет название SARS-CoV. 

УДК: 616.98-036-07-08:578.834.11
МРНТИ: 76.29.50.

Аннотация
Появляется новый кризис общественного здравоохранения, угрожающий миру появлением и распространением 

нового коронавируса 2019 года (2019-нКоВ) или тяжелого острого респираторного синдрома коронавируса 2 (SARS-
CoV-2). Вирус возник у летучих мышей и был передан человеку через неизвестных животных-посредников в Ухане, 
провинция Хубэй, Китай, в декабре 2019 года. Болезнь передается при вдыхании или контакте с инфицированными 
каплями, и инкубационный период колеблется от 2 до 14 дней. Симптомами обычно являются жар, кашель, боль в 
горле, одышка, усталость, недомогание и другие. Болезнь, умеренная у большинства людей; у некоторых (обычно 
пожилых людей и лиц с сопутствующими заболеваниями) он может прогрессировать до пневмонии, острого ре-
спираторного дистресс-синдрома (ОРДС) и полиорганной дисфункции. Многие люди бессимптомны. По оценкам, 
смертность от 2 до 3%. Лечение по существу поддерживающее (пока). Профилактика включает в себя изоляцию в 
домашних условиях, а также строгие меры инфекционного контроля в больницах. Вирус распространяется быстрее, 
чем его два предка - SARS-CoV и коронавирус ближневосточного респираторного синдрома (MERS-CoV), но имеет 
более низкую смертность. 

Ключевые слова: профилактика, генома, острый респираторный дистресс-синдрома (ОРДС), пневмония.
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Коронавирусы (CoVs) - крупнейшая группа вирусов, 
относящихся к порядку Nidovirales с 4-мя семействами 
Coronaviridae, Arteriviridae, Mesoniviridae и Roniviridae. 
Семейство Coronaviridae состоит из двух подсемейств - 
Coronavirinae и Torovirinae. Подсемейство Coronavirinae 
подразделяется на четыре рода: Alphacoronavirus 
(alphaCoV), Betacoronavirus (betaCoV), Deltacoronavirus 
(deltaCoV) и Gammacoronavirus (gammaCoV) [1; 2]. 

Структура, жизнедеятельность и механизм дей-
ствия. Первоначально вирусы были классифицированы 
на эти роды на основе серологии, но теперь разделяются 
на основе филогенетической кластеризации. Многолет-
ний анализ эволюции этих вирусов показал, что летучие 
мыши и грызуны являются основными генетическими 
источниками большинства alphaCoVs и betaCoVs, в то 
время как птицы - типов deltaCoVs и gammaCoVs [4; 6]. 

Все вирусы порядка Nidovirales окружены несегмен-
тированными одноцепочечной (+) РНК. Длина РНК-
последовательности коронавируса составляет около 30 
000 нуклеотидов и содержит ген репликазы, катализи-
рующий репликацию генов структурных и вспомога-
тельных белков, и различия внутри семейств Nidovirus 
связаны с количеством, типом и размерами структурных 
белков. Эти различия вызывают значительные измене-
ния в структуре и морфологии нуклеокапсидов и вири-
онов.

Геном вируса состоит из шести основных рамок от-
крытого считывания (ORF), общих для коронавирусов 
и ряда других вспомогательных генов (см. рисунок 2). 
Дальнейший анализ показал, что некоторые из 2019-
nCoV генов имеют менее 80% идентичности нуклео-
тидных последовательностей с SARS-CoV. Кроме того, 
аминокислотные последовательности семи консерва-
тивных доменов репликазы в ORF1ab, которые исполь-

зовались для классификации видов CoV, были 94,4% 
идентичны между 2019-nCoV и SARS-CoV, что говорит 
о том, что эти два вируса принадлежат одному и тому же 
виду, SARSr-CoV [7]. 

РНК коронавирусов содержит 5'-концевую струк-
туру и 3'-поли(А)-последовательность, что позволяет 
способствует действию вирусной РНК как мРНК для 
трансляции полипептидов репликазы. Ген репликазы, 
кодирующий неструктурные белки (nsps), занимает две 
трети генома, около 20 kb, в отличие от структурных и 
вспомогательных белков, составляющих лишь около 10 
kb вирусного генома. 5 '-конец генома имеет лидерную 
последовательность и нетранслируемую область (UTR), 
которая содержит множество петлевых структур, необ-
ходимых для репликации и транскрипции РНК. Кроме 
того, в начале каждого структурного или вспомогатель-
ного гена находятся транскрипционные регуляторные 
последовательности (TRS), которые требуются для 
экспрессии каждого из этих генов. В UTR на 3'-конце 
имеются структуры, необходимые для репликации и 
синтеза вирусной РНК. Организация генома коронави-
руса представляет собой 5'-лейдер-UTR-репликацию-S 
(Spike) -E (Envillar) -M (Member) -N (Nucleocapsid) -3' 
-UTR-поли(A) с вспомогательными генами, переплетен-
ными внутри структурных генов на 3 'конце генома (см. 
рисунок 3). Вспомогательные белки почти исключи-
тельно несущественны для репликации в тканевой куль-
туре, но было показано, что некоторые из них играют 
важную роль в патогенезе вируса [8].

Коронавирусные вирионы, как было установле-
но криоэлектронной томографией и криоэлектронной 
микроскопией, являются сферическими структурами 
с диаметрами приблизительно 125 нм [9; 10]. Одна из 
важных особенностей коронавирусов - клиновидные 
шипы на поверхности вириона. Эти шипы придают 
вириону вид солнечной короны, поэтому их называют 
коронаавирусы. Внутри оболочки вириона находится 
спирально симметричный нуклеокапсид, что является 
редкостью для positive-sense РНК-вирусов и характерно 
для negative-sense РНК-вирусов.

Частицы коронавируса содержат четыре основных 
структурных белка. Это шип (S), мембрана (M), обо-
лочка (E) и нуклеокапсидные (N) белки. Все эти бел-
ки кодируются в 3'-конце вирусного генома. S-белок 
(~150 кДа) использует N-концевую сигнальную после-
довательность для получения доступа к ER. Тримерный 
S-гликопротеин представляет собой слитый белок клас-
са I и является посредником при присоединении к ре-
цептору хозяина. В большинстве коронавирусов S рас-
щепляется фуриновой протеазой клетки-хозяина на два 
отдельных полипептида, отмеченных S1 и S2. S1 состав-
ляет большой рецептор-связывающий домен S-белка, в 
то время как S2 образует стебель молекулы шипа [2; 11].

Белок М небольшой (~25-30 кДа) белок с тремя 
трансмембранными доменами придает форму вириону. 

Комитетом было определено и название заболевания - 
COVID 19, что расшифровывается как: CO - Corona, VI 
- virus, D - Decease (болезнь, заболевание).

Коронавирус - это название для целого семейства ви-
русов, поражающих человека и животных. Такое назва-
ние коронавирусы получили из-за своего строения. Под 
микроскопом отростки вокруг вируса напоминают сол-
нечную корону (рисунок 1). По своему строению SARS-
CoV-2 - один из семейства коронавирусов.

Рисунок 1. Короновирус. Электронная микроскопия.

Рисунок 2. Структура генома 2019-nCoV [7].
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Рисунок 3. Геномная организация репрезентативных штаммов α, β и γ CoVs. В 
верхней части изображена иллюстрация генома MHV. Ниже показаны структурные 

и вспомогательные белки в 3'областях HCoV-229E, MHV, SARS-CoV, MERS-CoV и 
IBV. HCoV-229E 229E - коронавирус человека, MHV - вирус гепатита мыши, SARS-

CoV - коронавирус респираторного синдрома, MERS-CoV – Ближневосточный 
респираторный коронавирус, IBV – инфекционный вирус бронхита.

Он имеет небольшой N-концевой гликозилированный 
эктодомен и гораздо больший С-концевой эндодомен, 
который простирается на 6-8 нм в вирусную частицу. 
Несмотря на то, что большинство белков M совместно 
транстрансляционно вставлены в мембрану ER, они не 
содержат сигнальной последовательности. Предполага-
ется, что М-белок существует в качестве димера в вири-
оне и может принимать две различные конформации, по-
зволяя ему стимулировать кривизну мембраны, а также 
связываться с нуклеокапсидом [12; 13].

Белок E (~8-12 кДа) обнаружен в небольших количе-
ствах внутри вириона. Белки коронавируса E сильно рас-
ходятся, но имеют общую архитектуру. Мембранная то-
пология Е-белка не полностью решена, но большинство 
данных говорит о том, что он является трансмембранным 
белком. Белок E обладает N-концевым эктодоменом и 
C-концевым эндодоменом и обладает ионной канальной 
активностью. В отличие от других структурных белков 
рекомбинантные вирусы, в которых отсутствует Е-белок, 
не всегда являются летальными, хотя это зависит от типа 
вируса. Белок E облегчает сборку и высвобождение виру-
са, но имеет и другие функции. Например, у SARS-CoV 
активность ионных каналов в белке E не требуется для 
репликации вируса, но требуется для патогенеза [14; 16].

N-белок - единственный белок, присутствующий в 
нуклеокапсиде. Он состоит из двух отдельных доменов, 
N-концевого домена (NTD) и C-концевого домена (CTD), 
которые оба способны связывать РНК in vitro. Каждый 
домен использует различные механизмы для связывания 
РНК. Было высказано предположение, что оптимальное 
связывание РНК требует вклада обоих доменов. Белок N 
также сильно фосфорилируется и было предположено, 
что фосфорилирование необходимо для инициирования 
структурных изменений, усиливающих сродство к вирус-
ной и невирусной РНК. N-белок связывает вирусный ге-
ном в конформации типа "гранулы на струне". У N-белка 
идентифицированы два специфических РНК-субстрата, 
TRS и геномный упаковочный сигнал. Было обнаружено, 

что геномный упаковочный сигнал специфически связы-
вается со вторым или С-концевым РНК-связывающим 
доменом. Белок N также связывает nsp3, ключевой ком-
понент комплекса репликазы и белка M. Эти белковые 
взаимодействия, вероятно, помогают привязать вирус-
ный геном к репликационно-транскриптаному комплексу 
(RTC), и впоследствии упаковывать инкапсулированный 
геном в вирусные частицы [17; 20].

С начала вспышки болезни в Китае до марта 2020 года 
исследованиями 103 штаммов генома SARS-CoV-2 было 
обнаружено не менее 149 изменений. Коронавирус разде-
лили на 2 подтипа: L как наиболее часто встречающийся 
(70%) и S как менее встречающийся (30%). Подтип чаще 
встречался на ранних этапах вспышки в Ухане, но к нача-
лу января 2020 года его частота встречаемости снизилась. 
Благодаря «человеческому вмешательству» произошло 
сильное селективное давление на L подтип, который бо-
лее агрессивен и распространяется быстрее. Подтип S - 
эволюционно старее и менее агрессивен, стал распростра-
няться из-за более слабого селективного давления [21]. 

РНК варианта Wuhan-Hu-SARS-CoV-2 содержит 29 
903 нуклеотида с нетранслируемыми участками длиной 
281 и 325 нуклеотидов [22]. Предполагаемые кодирую-
щие области распределены по 10 белкам. Полногеномные 
исследования RNA штаммов, полученных у 5 пациентов 
на ранней стадии вспышки болезни показали, что они на 
79,5% идентичны SARS-CoV и на 96% схож с геномом 
коронавируса летучей мыши. Анализ парных белковых 
последовательностей семи консервативных неструктур-
ных белков показал, что этот вирус принадлежит к роду 
SARSr-CoV. Исследователями подтверждено, что этот 
новый CoV использует тот же рецептор входа в клетки, 
ACE2 и SARS-CoV [7].

Эпидемиология и патогенез. Все возрасты восприим-
чивы к коронавирусу. Инфекция передается через крупные 
капли, образующиеся во время кашля и чихания симпто-
матическими пациентами, но также может происходить 
от бессимптомных людей и до появления симптомов [23]. 
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Исследования показали более высокую вирусную нагруз-
ку в полости носа по сравнению с горлом без различий 
в вирусной нагрузке между людьми с симптомами и без 
симптомов [24]. Пациенты могут быть заразными до тех 
пор, пока симптомы сохраняются и даже при клиниче-
ском выздоровлении. Эти зараженные капли могут рас-
пространяться на 1-2 м и оседать на поверхности. Вирус 
может оставаться жизнеспособным на поверхности в те-
чение нескольких дней в благоприятных атмосферных ус-
ловиях, но уничтожается менее чем за минуту обычными 
дезинфицирующими средствами, такими как гипохлорит 
натрия, перекись водорода и т. Д. [25]. Инфекция приобре-
тается либо при вдыхании этих капель, либо при контакте 
с загрязненными ими поверхностями, а затем прикасаясь к 
носу, рту и глазам. Вирус также присутствует в кале и за-
грязняет водоснабжение, а также предполагается, что по-
следующая передача через аэрозоль / фекально-оральный 
путь [6]. Согласно имеющейся информации, трансплацен-
тарная передача от беременных женщин их плоду не была 
описана [26]. Тем не менее, неонатальные заболевания из-
за постнатальной передачи описаны [27]. Инкубационный 
период варьируется от 2 до 14 дней [медиана 5 дней].

Вопросы диагностики и лечения. В настоящее вре-
мя в РК разработаны протоколы диагностики и лечения 
коронавирусной инфекции [28]. В лабораторной диагно-
стике, обращает на себя внимание, взятие биоматериала 
на ПЦР диагностику вируса, из биохимических исследо-
ваний крови – общего анализа крови с акцентом на по-
казатели лейкоцитов, нейтрофилов и лимфоцитов, СРБ, 
Д-димера, ферритина, иногда тропонина и других пока-
зателей. В инструментальной диагностике заболевания – 
рентгенологические методы, компьютерная диагностика, 
функцилнальные методы, в том числе и УЗИ легких. При 
медикаментозном лечении применяется симптоматиче-
ское лечение (в том числе низкомолекулярные гепари-
ны), обращает внимание на себя положительный опыт 
применения при вирусной инфекции хлорхинина или 
гидроксихлорихина, азитромицина, препараты плазмы от 
реконвалесцентов, препараты цинка, актембры, препара-
та ингибитора интерлейкина 6 для лечения цитокинового 
шторма при осложнении заболевания, нейтральный опыт 
лопинавира/ритонавира, рибавирина. Следует сказать, 
что протоколы лечения коронавирусной инфекции в на-
стоящее время часто дополняются по мере накопления 
опыта по лечению особо опасной инфекции.

Заключение. Возникают опасения, что со временем 
вирус будет накапливать больше вариантов, мутировать-
ся и что новый вирулентный штамм сможет проявить 
более сильную токсичность. Поэтому очень важно отсле-
живать и характеризовать профили пациентов, географи-
ческое положение, симптомы и ответы на лечение. Изу-
чение 48 общедоступных геномов штаммов, полученных 
у пациентов, инфицированных 2019-vnCoV, позволило 
установить 80 различных вариантов изменений в геноме 
SARS-CoV-2 [23].

Таким образом, необходимо развивать биомедицин-
ские научные институты, центры или лаборатории по 
исследованию вирусных и бактериальных штаммов для 
немедленной идентификации генома и возможных меха-
низмов проникновения в клетку и поиска оптимальных 
путей предотвращения распространения инфекции, лока-
лизации и разработки вакцины.
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КОРОНАВИРУС (COVID-2019) ТУРАЛЫ ДӘЛЕЛДЕР МЕН ФАКТІЛЕР

Н.Т. Джайнакбаев, К.О. Шарипов 
«Қазақстан-Ресей медициналық университеті» МЕББМ, Қазақстан, Алматы қ.

Түйінді
2019 жылғы жаңа коронавирустың (2019-ncov) немесе 2-ші коронавирустың (SARS-CoV-2) жедел респираторлық 

синдромының пайда болуымен және таралуымен әлемге қауіп төндіретін жаңа денсаулық сақтау дағдарысы пайда болды. 
Вирус жараларда пайда болды және 2019 жылдың желтоқсанында Қытайдың Хубэй провинциясының Ухань қаласында 
белгісіз делдалдық жануарлар арқылы адамдарға берілді. Ауру ингаляция немесе жұқтырған тамшылармен байланыс арқылы 
беріледі, ал инкубация кезеңі 2-ден 14 күнге дейін. Симптомдар әдетте қызба, жөтел, жұлдыру, ентігу, шаршау, әлсіздік және 
басқалар. Көптеген адамдарда орташа ауру; кейбіреулерінде (әдетте қарт адамдар мен қатар жүретін аурулары бар адам-
дарда) ол пневмонияға, жедел респираторлық стресс синдромына (ЖРСС) және көп мүшелі дисфункцияға дейін дами ала-
ды. Көптеген адамдар асимптоматикалық. Өлім 2-ден 3% - ға дейін бағаланады. Емдеу негізінен қолдайды (әлі). Алдын алу 
үйде оқшаулауды, сондай-ақ ауруханаларда инфекцияны бақылаудың қатаң шараларын қамтиды. Вирус екі ата - бабаларына 
қарағанда тезірек таралады-SARS-CoV және Таяу Шығыстағы тыныс алу синдромының коронавирусы (MERS-CoV), бірақ 
өлім деңгейі төмен.

Кілт сөздер: алдын алу, геномдар, жедел респираторлық стресс синдромы (ЖРСС), пневмония.

ARGUMENTS AND FACTS ON CORONAVIRUS (COVID-2019)

N.T. Jainakbayev, K.O. Sharipov
NEI «Kazakh-Russian Medical University», Kazakhstan, Almaty

Summary
A new public health crisis is emerging, threatening the world with the emergence and spread of the new coronavirus 

2019 (2019-nCoV) or severe acute respiratory syndrome coronavirus 2 (SARS-CoV-2). The virus originated in bats and was 
transmitted to humans through unknown intermediary animals in Wuhan, Hubei Province, China, in December 2019. The 
disease is transmitted by inhalation or contact with infected droplets, and the incubation period ranges from 2 to 14 days. 
Symptoms are usually fever, cough, sore throat, shortness of breath, fatigue, malaise and others. The disease is moderate in 
most people; in some (usually elderly people and people with concomitant diseases), it can progress to pneumonia, acute 
respiratory distress syndrome (ARDS) and multiple organ dysfunction. Many people are asymptomatic. It is estimated that 
the mortality rate is from 2 to 3%. The treatment is essentially supportive (for now). Prevention includes isolation at home, 
as well as strict infection control measures in hospitals. The virus spreads faster than its two ancestors - SARS-CoV and the 
Middle East Respiratory syndrome coronavirus (MERS-CoV), but has a lower mortality rate.

Key words: prevention, genome, acute respiratory distress syndrome (ARDS), pneumonia.


