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  ХУРААНГУЙ 

 

Үндэслэл: SARS-CoV-2 вирусээр үүсгэгдсэн КОВИД-19 халдвар дэлхий 

нийтэд цар тахлын хэмжээнд тархаж, нийгмийн эрүүл мэндэд ноцтой аюул 

учруулж буй тул өвчнөөс урьдчилан сэргийлэх, өвчний хүндрэл, нас баралтыг 

бууруулахын тулд дэлхийн улс орнууд КОВИД-19 халдварын эсрэг 

вакцинжуулалтын хөтөлбөрийг эхлүүсэн. Монгол улс 2021 оны 2 дугаар сарын 

23-ний өдөр КОВИД-19 халдварын эсрэг вакцинжуулалтыг эхлүүлсэн бөгөөд 

Вероцелл (BBIBP), АстраЗенека (ChAdOx1n-CoV-19), Спутник V (Gam-COVID-

Vac), Пфайзер (BNT162b2) гэсэн 4 төрлийн вакциныг хэрэглэсэн. 2023 оны 3 

дугаар сарын байдлаар нийт хүн амын 89.6% буюу 2,284,136 хүн вакцины I тун, 

85.7% буюу 2,185,597 хүн вакцины II тунд хамрагдсан байна.  

Иймээс Монгол улсын хүн амд КОВИД-19 өвчний хүндрэлийг тооцох бодит 

цаг хугацааны мэдээллийг хуримтлуулах, КОВИД-19-ийн эсрэг вакцинжуулалт 

болон халдварын дараах дархлааны хамгаалах идэвхийг саармагжуулах эсрэг 

биеийн түвшинг тодорхойлох шаардлагатай байна.     

Материал арга зүй:  Судалгаанд КОВИД-19 халдварын эсрэг 4 төрлийн 

вакцин (BBIBP, ChAdOx1n-CoV-19, Gam-Covid-Vac, BNT162b2)-ы бүрэн тунд  

хамрагдсан бүлэг тус бүрт 50 оролцогч; вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 

халдварт өртсөн (КОВИД-19) бүлэгт 50 оролцогч; 4 төрлийн вакцины бүрэн тунд 

хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн (BBIBP+КОВИД-19, ChAdOx1n-

CoV-19+КОВИД-19, Gam-Covid-Vac+КОВИД-19, BNT162b2+КОВИД-19) бүлэг тус 

бүрт 50 оролцогч; 4 төрлийн вакцины бүрэн тунд хамрагдахын өмнө КОВИД-19 

халдварт өртсөн (BBIBP+КОВИД-19 бүлэгт 26, ChAdOx1n-CoV-19+КОВИД-19 

бүлэгт 23, Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 бүлэгт 20, BNT162b2+КОВИД-19 бүлэгт 24) 

бүлгүүдэд 93 оролцогч; вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 халдварт өртөн 

эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлсэн (хөнгөн болон хүнд-хүндэвтэр) 32 оролцогчийг 

таниулсан зөвшөөрлийн үндсэн дээр хамруулав.  

КОВИД-19 халдварт өртөн эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлсэн үйлчлүүлэгчийн 

сорьцонд SARS-CoV-2 IgG болон IgM, вируусийн ачаалал (Ct утга)-ыг цаг хугацаа 

болон эмнэлзүйн шинж тэмдэг (хөнгөн ба хүнд-хүндэвтэр)-ээр харьцуулан; 

вакцины бүрэн тунд хамрагдсан, вакцины бүрэн тунд хамрагдахын өмнө эсвэл 

дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 халдварт 

өртсөн бүлгүүдэд нийт эсрэгбие, SARS-CoV-2 S-RBD уургийн эсрэг IgG (S-RBD 

эсрэгбие), SARS-CoV-2 N уургийн эсрэг IgG, саармагжуулагч эсрэгбие, S-ACE2 
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холболтын саатуулагчийн хувийг тодорхойлон бүлэг хооронд харьцуулав. 

Вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцины бүрэн тунд 

хамрагдасны дараа  КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн оролцогчдын 

халдварын дараах эмнэлзүйн шинж тэмдэг болон эмчилгээ хийгдсэн байдлыг 

судлав.  

Үр дүн: КОВИД-19 халдварын анхны тохиолдлуудын эмнэлэгт хэвтэн 

эмчлүүлж буй хөнгөн, хүнд-хүндэвтэр эмнэлзүйн шинж тэмдэг бүхий 32 өвчтний 

45 хоног дагасан судалгаагаар амьсгалын дээд зам дахь вирусийн ачаалал 

халдварын эхний 7 хоногт харьцангуй тогтвортой байснаа 2 дахь долоо хоногоос 

аажим буурч, 4 дэх долоо  хоногт нийт өвчтнүүдийн 90%-д нь илрэхээ больсон. 

Вирусийн ачаалал хүнд-хүндэвтэр эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй өвчтнүүдэд үл ялиг 

илүү тодорхойлогдсон ба халдварын эхний 7 хоногт бх-ПГУ-ын шинжилгээгээр Ct 

утга нь хүнд-хүндэвтэр бүлэгт 19 (14-29), хөнгөн бүлэгт 25 (15-33) байв. КОВИД-

19 халдварын эхэн үед SARS-CoV-2 IgG үүсч, таньц нь огцом өсч цаашид 

тогтворжих хандлагатай байсан бол SARS-CoV-2 IgM нь халдварын 2 дахь долоо 

хоногоос үүсч, таньц нь аажим өсөөд, цаашид буурч байв. SARS-CoV-2 вирусийн 

ачаалал буурах тусам SARS-CoV-2 IgG эсрэгбиеийн таньц нь нэмэгдэж байгаа 

хөдлөл зүй тодорхой ажиглагдлаа. Хөнгөн бүлгийн өвчтний дундаж нас нь 36 (20-

54), хүнд-хүндэвтэр бүлгийн өвчтний дундаж нас нь 54 (21-91) байв. 

 Вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцины бүрэн тунд 

хамрагдсан, вакцины бүрэн тунд хамрагдахын өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн 

бүлгүүдийн нийт эсрэгбие, S-RBD эсрэгбие болон саармагжуулах эсрэгбиеийн 

түвшинг харьцуулан судлахад эсрэгбиеийн түвшин вакцинд хамрагдаагүй Ковид-

19 халдварт өртсөн бүлэгт хамгийн бага, вакцины бүрэн тунд хамрагдахын өмнө 

Ковид-19 халдварт өртсөн бүлгүүдэд хамгийн өндөр тодорхойлогдсон. 

Вакцины төрлөөр нь харьцуулахад нийт эсрэгбиеийн түвшин BBIBP 

вакцины бүрэн тунтай болон бүрэн тунд хамрагдахын өмнө Ковид-19 халдварт 

өртсөн бүлгүүдэд бага, ChAdOx1nCoV-19, Gam-Covid-Vac, BNT162b2 

вакцинуудын бүрэн тунтай, бүрэн тунд хамрагдахын өмнө Ковид-19 халдварт 

өртсөн бүлгүүдэд ойролцоо үүссэн байлаа. S-RBD эсрэгбие, саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн түвшин нь BNT162b2 вакцины бүрэн тунтай болон бүрэн тун 

хийлгэхийн өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлэгт хамгийн өндөр, BBIBP 

вакцины бүрэн тунтай болон бүрэн тунгийн өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн 

бүлэгт хамгийн бага, ChAdOx1n-CoV-19 болон Gam-Covid-Vac вакцины бүрэн 
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тунтай болон вакцины бүрэн тунд хамрагдахын өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн 

бүлгүүдэд ойролцоо үүссэн байв.  

Вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 халдварт өртсөн, 4 төрлийн вакцины 

бүрэн тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн 250 оролцогчийг 

халдварын дараах эмнэлзүйн шинж тэмдгээр авч үзвэл 61 (24.4%) нь шинж 

тэмдэггүй, 119  (47.6%) нь хөнгөн, 55 (22%) нь хүндэвтэр, 15 (6%) нь хүнд шинж 

тэмдэгтэй байлаа. Эдгээр оролцогчдын 89 (35.6%) нь эмнэлэгт хэвтэн, 161 (64.4%) 

эмчийн хяналтанд гэрээр эмчлүүлсэн байв. Эмнэлзүйн хүндэвтэр шинж 

тэмдэгтэй 55 оролцогчийн 21 (38.19%) нь вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 

халдварт өртсөн оролцогчид байв. Вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 халдварт 

өртсөн, вакцины бүрэн тунд хамрагдсан, вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараа 

КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн нийт эсрэгбие, S-RBD-ийн эсрэгбие, N 

уургийн эсрэгбиеийн түвшинг харьцуулан судлахад нийт эсрэгбиеийн түвшин 

КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлэгт 4 төрлийн вакцины бүрэн тунд хамрагдсан 

бүлгүүдийн нийт эсрэгбиеийн түвшнээс өндөр тогтсон байгаа боловч нийт 

эсрэгбиеийн эерэг үзүүлэлтээрээ BNT162b2 бүлэг хамгийн өндөр (100%), дараа 

нь Gam-Covid-Vac бүлэг (94%), ChAdOx1nCoV-19 бүлэг (90%), BBIBP бүлэг (78%), 

Ковид-19 халдварт өртсөн бүлэг (60%) байна. S-RBD эсрэгбие нь КОВИД-19 

халдварт өртсөн, BBIBP вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлгүүдэд хамгийн бага, 

BNT162b2 вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлэгт хамгийн өндөр, ChAdOx1n-

CoV-19 болон Gam-Covid-Vac вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлгүүдэд 

ойролцоо үүссэн байлаа. N уургийн эсрэгбие нь вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-

19 халдварт өртсөн, BBIBP вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлгүүд үүссэн ба 

BNT162b2, ChAdOx1n-CoV-19, Gam-Covid-Vac вакцины бүрэн тунд хамрагдсан 

бүлгүүдэд үүсээгүй байв. Вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараа Ковид-19 

халдвар авсан бүлгүүдэд нийт эсрэгбие, S-RBD эсрэгбие, N уургийн эсрэгбиеийн 

түвшин вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлгүүдийнхээс өндөр тогтсон байлаа.. 

КОВИД-19 халдварын эсрэг вакцины бүрэн тунд хамрагдсан, вакцины 

бүрэн тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцинд 

хамрагдаагүй КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн оролцогчдын 

шингэрүүлээгүй дээж болон 1:101, 1:102, 1:103, 1:104, 1:105 шингэрүүлсэн дээжинд 

S-ACE2 холболтын саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн 

хувийг тодорхойлов.  BBIBP,  ChAdOx1nCoV-19, Gam-Covid-Vac, бүлгүүдийн S-

ACE2 холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувь нь  
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вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгийн S-ACE2 холболтыг 

саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувиас шингэрүүлээгүй 

дээжинд өндөр байсан бол BNT162b2 бүлгийн S-ACE2 холболтыг саатуулагч-

саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувь нь мэдэгдэхүйц өндөр байлаа. 

ChAdOx1n-Cov-19, BNT162b2 вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 

халдварт өртсөн бүлгүүдийн S-ACE2 холболтын саатуулагчийн хувь ChAdOx1n-

Cov-19, BNT162b2 бүлгүүдийн S-ACE2 холболтын саатуулагчийн хувиас 1:102 

болон 1:103 шингэрүүлэлтийн үед, BBIBP,  Gam-Covid-Vac вакцины бүрэн тунд 

хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн S-ACE2 холболтын 

саатуулагчийн хувь BBIBP,  Gam-Covid-Vacбүлгийн S-ACE2 холболтын 

саатуулагчийн хувиас мэдэгдэхүйц нэмэгдсэн байв. 

Дүгнэлт 

1. Ковид-19 халдварт өртсөн оролцогчдийн вирусийн ачаалал хүнд-

хүндэвтэр эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй оролцогчдод илүү илрэлтэй байсан 

ба 4 дэх долоо хоногоос вирусийн ачаалал 90%-д нь илэрсэнгүй. SARS-

CoV-2 вирусийн эсрэг үүсч буй өвөрмөц эсрэгбие IgG халдварын дараах 

эхний долоо хоногт илэрч, огцом өсч цаашид тогтворжсон бол IgM эхний 

долоо хоногт илэрч, аажим өсөөд буурч байна. IgG-ийн түвшин IgM-ийн 

түвшнээс өндөр байгаа бөгөөд вирусийн ачаалалтай урвуу хамааралтай 

байна.  

2. Вероцелл (BBIBP), АстраЗенека (ChAdOx1nCov-19), Спутник V (Gam-Cov-

Vac), Пфайзер (BNT162b2) бүрэн тунд хамрагдсан оролцогчдын дархлааны 

хариу урвал өрнүүлэх түвшин дан КОВИД-19 халдварт өртсөн оролцогчдын 

дархлааны хариу урвал өрнүүлэх түвшнээс өндөр байна. Вакцины бүрэн 

тунгийн өмнө эсвэл дараа КОВИД-19 халдварын өртсөн бүлгийн дархлаа 

тогтоц нэмэгдэж байна. Дан КОВИД-19 халдварт өртсөн оролцогчдын 

халдварын эмнэлзүйн шинж тэмдгийн илрэл нь вакцины бүрэн тунгийн 

дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн оролцогчдын халдварын эмнэлзүйн 

шинж тэмдгийн илрэлээс илүү байна. 

3. Вакцины  бүрэн тунтай оролцогчдын S-ACE2 холболтыг саатуулагч-

саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувийг дан КОВИД-19 халдвар 

өртсөн бүлгийнхтэй харьцуулахад S-ACE2 холболтыг саатуулагч-

саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувь нь өндөр байна.  
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ХӨСҮТ  Халдварт Өвчин Судлалын Үндэсний Төв 
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Ct   Cycle threshould  

UTRs   Untranslated region 

NSP   Nonstructural protein 

E   Envelope protein 

M   Membrane protein 

N   Nucleocapsid protein 

S   Spike protein 

FP   Fusion peptide 

TMD   Transmembrane domain 
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TGN   Trans-Golgi network 

SD    Sub domain 

TMPRSS  Transmembrane protease serine 

HAO   Human airway lung organoid 

mAb   monoclonal antibody 

RNP   Ribonucleoprotein 
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ELISA   Enzyme-linked immunosorbent assay 

MNA   Microneutralization assay 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



12 

 

УДИРТГАЛ 

 

Судалгааны ажлын үндэслэл, шаардлага 

КОВИД-19 халдварт өвчний анхны тохиолдол БНХАУ-ын Хубэй мужийн 

Ухань хотод 2019 оны 12 дугаар сарын сүүлээр бүртгэгдэж, маш хурдацтайгаар 

дэлхий нийтийг хамран тархсан бөгөөд 2020 оны 3 дугаар сарын 11-нд  Дэлхийн 

Эрүүл Мэндийн Байгууллага (ДЭМБ)-аас тухайн халдварыг “цар тахал” хэмээн 

зарласан. Энэхүү өвчнийг үүсгэгч нь халдварт өвчин үүсгэгч нэгэн төрлийн 

коронавирус болохыг тогтоож, хүн төрөлхтөнд халдвар үүсгэсэн 7 дахь 

коронавирус буюу SARS-CoV-2 вирус гэж бүртгэсэн. 

SARS-CoV-2 вирус нь Coronaviridae бүл, Coronavirinae дэд бүл, 

Бетакоронавирус (betaCoV)-ийн төрөлд багтдаг 29 мянган нуклеотидын урттай, 

эерэг мэдрэмжтэй дан утаслаг РНХ (+ssRNA) агуулсан геном бүхий 100-160 нм 

радиустай бөмбөлөг хэлбэрийн вирус юм [1]. SARS-CoV-2 вирус нь бөмбөлөг 

хэлбэрийн гадаргуу дээрх сэртэнт бүтэцтэй титэм буюу S уургаараа эсийн 

гадаргуу дахь ангиотензин хувиргагч энзим 2 (Angiotensin-converting enzyme 2, 

ACE2) рецептортой холбогдон хүний биед халдварладаг байна [2].  

SARS-CoV-2 вирус нь бусад коронавирусүүдээс илүү хурдан 

халдварлуулан тархах чадвартай бөгөөд хурдан хугацаанд мутацит өөрчлөлтөнд 

орж, олон мутаци бүхий шинэ хувилбаруудыг үүсгэн тархаж байна. Дэлхийн 

хэмжээнд 2023 оны 9 дүгээр сарын 14-ний байдлаар 770,563,467 тохиолдол 

бүртгэгдэж, 6,957,216 сая хүн нас барсан байна. Монгол улсад 2020 оны 11 сард 

дотооддоо халдвар авсан анхны тохиолдол илэрснээс хойш тасралтгүйгээр 

тархсаар 2023 оны 6 дугаар сарын 5-ны байдлаар нэг сая гаруй тохиолдол 

батлагдаж, 2000 гаруй нас баралт бүртгэгдээд байна.  

Дэлхийн улс орнууд энэхүү өвчний талаарх судалгаа шинжилгээний ажлыг 

эрчимтэй өрнүүлж, цар тахалтай хэрхэн тэмцэх талаар олон талт арга хэмжээ 

боловсруулан ажиллаж байгаа бөгөөд халдвараас урьдчилан сэргийлэх, өвчний 

хүндрэл, нас баралтыг бууруулах гол арга нь бусад халдварт өвчний адил 

вакцинжуулалт болохыг тодорхойлж, КОВИД-19 халдварын эсрэг вакцинуудыг 

титэм уургийн мэдээллийн рибонуклейн хүчил (мРНХ)-ийг ашиглах, вирусийг 

идэвхгүйжүүлэх, аденовирусийн векторт угсрах зэрэг технологиудаар маш 

хурдан хугацаанд амжилттай боловсруулж, уг халдварыг үүсгэгч вирус (SARS-

CoV-2)-ийг тодорхойлсноос хойш нэг жилийн дотор хэд хэдэн вакцин 

үйлдвэрлэгчид зах зээлд нийлүүлэх зөвшөөрөл авсан.  
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Дэлхий нийтээр эдгээр вакцинуудыг ашиглан вакцинжуулалтын 

хөтөлбөрийг үе шаттайгаар хэрэгжүүлж байгаа боловч SARS-CoV-2 вирус нь 

анхаарал татахуйц төрлийн хувилбар (variant of concern, VOC) үүсгэн тархаж, 

зарим төрлийн хувилбар нь вирусийн халдварлах чадварыг нэмэгдүүлж, 

вакцинжуулалт болон халдварын дараах эсрэгбиеийн саармагжуулах урвалын 

идэвхийг сулруулдаг болохыг зарим судалгаанд дурдаад байна [10-12]. 

Тухайлбал, Альфа хувилбар анх Англи улсад, Дельта хувилбар Энэтхэг улсад 

бүртгэгдсэнээс хойш дэлхийн ихэнх улс орнуудад маш хурдацтай тархсан ба 

халдварын тархалт, өвчний эмнэлзүйн хүндрэлийг нэмэгдүүлж, monoclonal /нэг 

удмын/ эсрэгбиеийн эмчилгээ болон вакцины дараах эсрэгбиеийн 

саармагжуулалтын нөлөөг багасгаж байгааг судалгаагаар тогтоогоод байна [13, 

14].   

Монгол улсад 2021 оны 2 дугаар сарын 23-ний өдөр вакцинжуулалтын 

хөтөлбөр эхэлсэн. 2023оны 3-р сарын 17-ны байдлаар нийт хүн амын 89.6% буюу 

2,284,136 хүн вакцины I тун, 85.7% буюу 2,185,597 хүн вакцины II тунд хамрагдсан 

байдалтай байна [9]. 

Иймээс Монгол улсын хүн амд КОВИД-19 өвчний хүндрэлийг тооцох бодит 

цаг хугацааны мэдээллийг хуримтлуулах, КОВИД-19-ийн эсрэг вакцинжуулалт 

болон халдварын дараах дархлааны хамгаалах идэвхийг дэлхий нийтэд “Алтан 

стандарт” болгон ашиглаж буй эсрэгбиеийн саармагжуулах урвалаар тодорхойлж, 

уг шинжилгээний аргыг нутагшуулан хэрэглээ болгох бодит шаардлага тулгараад 

байна.  

 

Судалгааны ажлын зорилго  

Монгол улсад дэгдэлт үүсгэж байгаа SARS-CoV-2 вирусийн хоруу чанар, 

вакцинаар үүсгэгдсэн дархлаа тогтоц, халдварын болон вакцины дараах 

ийлдсээр саармагжиж буй эсэхийг тодорхойлоно. 

 

Судалгааны ажлын зорилт 

1. Монгол улсад илэрсэн КОВИД-19 анхны тохиолдлуудын халдварын 

дараах SARS-CoV-2 IgG, IgM эсрэгбиеийг тодорхойлж бх-ПГУ-аар хамар 

залгиурын арчдаст SARS-CoV-2 вирус илрэхгүй болох хугацаа, түүний 

эмнэлзүйн хамаарал зэргийг харьцуулан судлах,  

2. КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцины бүрэн тунгийн дараа КОВИД-19 

халдварт өртсөн, КОВИД-19 халдваргүй вакцины бүрэн тун авсан 
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бүлгүүдэд дархлаа тогтоц (нийт эсрэгбие, S-RBD эсрэгбие, N уургийн эсрэг 

эсрэгбие)-ыг харьцуулан судлах, 

3. КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцины бүрэн тунтай болон вакцины бүрэн 

тунгийн дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдэд SARS-CoV-2 

вирусийн S-ACE2 холболтын саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн 

саатуулагчийн хувийг тодорхойлох. 

 

Судалгааны ажлын шинэлэг болон дэвшилтэт тал 

Эсийн өсгөвөрт саармагжуулагч эсрэгбие тодорхойлох шинжилгээ нь 

халдварын эсрэг үүссэн эсрэгбиеийн үр нөлөөг үнэлэх “Алтан стандарт” хэвээр 

байна. Дэлхий нийтэд уг шинжилгээг вирусийн халдварын дараах болон вакцины 

дараах дархлааны хамгаалах идэвхийг үнэлэх, дархан ийлдсийн эмчилгээ болон 

вакцин хөгжүүлэх ажлын үнэлгээний бүх үе шатанд өргөн ашиглаж байна. Энэхүү 

судалгаа нь цаашид Монгол улсад КОВИД-19-ийн эсрэг вакцин хөгжүүлэх ажилд 

суурь судалгаа болох юм.   

 

Судалгааны ажлын ач холбогдол 

КОВИД-19 халдварын эсрэг хэрэглэсэн вакцины дараах дархлаа тогтоц 

буюу эсрэгбие нь Монгол улсын хүн амын дунд өвчлөл үүсгэн тархаж буй SARS-

CoV-2 вирусийн хувилбаруудыг саармагжуулж байгаа эсэхийг тогтоож, вакцины 

сонголтыг зөв хийх, давтан вакцинжуулалтын шийдвэр гаргахад туслах ач 

холбогдолтой. 

 

Судалгааны ажлыг хэлэлцүүлсэн байдал 

1. Халдварт Өвчин Судлалын Үндэсний Төв (ХӨСҮТ)-ийн Эрдмийн 

зөвлөлийн 2021 оны 10 дугаар сарын 08-ны өдрийн 02 (1) тоот хурлаар 

судалгааны арга, аргачлалыг хэлэлцүүлэн батлуулсан.  

2. ЭМЯ-ны Анагаах ухааны ёс зүйн хяналтын хорооны 2021 оны 11 дүгээр 

сарын 09-ний өдрийн хурлаар хэлэлцүүлэн судалгааг эхлүүлэх зөвшөөрөл 

авсан (№261 тогтоолыг А хавсралтанд хавсаргав). 

3. ХӨСҮТ-ийн Эрдмийн зөвлөлийн 2022 оны 09 дүгээр сарын 21-ний өдрийн 

хурлаар судалгааны ажлын явцын үр дүнг хэлэлцүүлсэн. 

4. ХӨСҮТ-ийн удирдлагуудад 2023 оны 02 дугаар сарын 08-ны өдөр 

судалгааны ажлын үр дүнг тайлагнасан.  
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5. ХӨСҮТ-ийн Эрдмийн зөвлөлийн 2023 оны 05 дүгээр сарын 12-ны өдрийн 

хурлаар судалгааны ажлын эцсийн тайланг хэлэлцүүлсэн. 

 

Төслийн үр дүнг хэлэлцүүлсэн эрдэм шинжилгээний өгүүлэл 

1. Enkhbold Sereejav, Ankhbayar Sandagdorj, Purevbat Bazarjav, Sarangua 

Ganbold, Altansukh Enkhtuvshin, Naranzul Tsedenbal, Bayasgalan 

Namuuntsetseg, Khishigmunkh Chimedregzen, Darmaa Badarch, Dashpagma 

Otgonbayar, Bayarzaya Artbazar, Oyunsuren Enebish, Erdembileg Tsevegmid, 

Huricha Baigude, Uyanga Batzorig, Bumdelger Batmunkh, Baigalmaa 

Jantsansengee, Chinbayar Tserendorj, Bayarsaikhan Dorjderem, Bilegtsaikhan 

Tsolmon, Tsogzolmaa Ganbold. Antibody responses to mRNA versus non-

mRNA COVID vaccines among the Mongolian population. IJID Regions 8 (2023) 

1-8. (IF:12) 

2. Ankhbayar Sandagdorj, Naranzul Tsedenbal, Bayasgalan Namuuntsetseg, 

Khishigmunkh Chimedregzen, Gantooj Baatar,  Darmaa Badarch, Purevbat 

Bazarjav, Enkhsaikhan Lkhagvasuren, Nyamdavaa Pagvajav, Oyunsuren 

Enebish, Erdembileg Tsevegmid, Enkhbold Sereejav, Bumdelger Batmunkh, 

Bilegtsaikhan Tsolmon, Tsogzolmaa Ganbold. Correlation of Clinical Finding 

with Innate Immunity Againts SARS-CoV-2 and Nucleic Acid Expression of 

SARS-CoV-2 Among Patients in Mongolia. Infect Dis Diag Treat 7:210 (IF:3.02) 

3. Г.Цогзолмаа, Ц.Билэгтсайхан, Б.Пүрэвбат, Б.Сарангуа, Э.Алтансүх нар. 

КОВИД-19 вакцинжуулалт болон халдварын дараах SARS-CoV-2 вирусийг 

саармагжуулах идэвхийн судалгаа. Коронавируст халдвар (КОВИД-19) 

судалгааны эмхэтгэл 2021, №1 134-136.  

4. Г.Цогзолмаа, Ц.Билэгтсайхан, Б.Пүрэвбат, Б.Сарангуа, Э.Алтансүх нар. 

КОВИД-19 вакцинжуулалт болон халдварын дараах SARS-CoV-2 вирусийг 

саармагжуулах идэвхийн судалгаа. Коронавируст халдвар (КОВИД-19) 

судалгааны эмхэтгэл 2022, №2 118-121. 

5. Б.Пүрэвбат, Э.Цэенхорлоо, Б.Наранцэцэг, Ц.Даариймаа, Л.Шижир, 

Г.Сарангуа, Э.Алтансүх, Э.Пүрэвжаргал, А.Баярзаяа, Б.Сайханхүү, 

Б.Бумдэлгэр, О.Дашпагма, Ж.Байгалмаа, Ц.Чинбаяр, Д.Баярсайхан, 

Ц.Билэгтсайхан, Г.Цогзолмаа. КОВИД-19  халдвараар үүссэн дархлаа 

тогтцыг вакцинжуулалтын дараах болон вакцины өмнө халдварт өртсөн 

гибрид дархлаа тогтоцтой харьцуулан судалсан дүн.  Эм зүйн сэтгүүл 2022, 

№4 (75) 204-212. 
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6. Б.Пүрэвбат, Л.Шижир, Б.Наранцэцэг, Ц.Даариймаа, Г.Сарангуа, 

Э.Алтансүх, Э.Пүрэвжаргал, Г.Энхтуяа, Т.Болорцэцэг, А.Баярзаяа, 

Б.Сайханхүү, Б.Бумдэлгэр, О.Дашпагма, Ж.Байгалмаа, Ц.Чинбаяр, 

Д.Баярсайхан, Ц.Билэгтсайхан, Г.Цогзолмаа. КОВИД-19  вакцины дараах 

дархлаа тогтцыг вакцины төрөл болон нас, хүйсийн хамаарлаар судалсан 

дүн. （Эрүүл мэндийн лаборатори сэтгүүлд өгөөд байна） 
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Нэгдугээр бүлэг. ХЭВЛЭЛИЙН ТОЙМ 

 

1.1 SARS-CoV-2 вирусийн бүтэц 

Coronaviridae бүлийн Coronavirinae дэд бүлд Альфакоронавирус, 

Бетакоронавирус, Гаммакоронавирус, Дельтакоронавирус гэсэн дөрвөн төрлийн 

коронавирус багтдаг бөгөөд SARS-CoV-2 вирус нь Бетакоронавирусийн төрөлд 

хамаарагддаг. SARS-CoV-2 вирусийн геном нь 29 мянган нуклеотидын урттай, 

бусад РНХ-ийн вирусээс том, нэмэх гинжит, дан утаслаг зөв эргэлттэй, эерэг 

мэдрэмжтэй рибонуклейн хүчлээс тогтох бөгөөд 14 нээлттэй уншигдах хүрээ 

(Open reading frame, ORF), 29 уураг кодолдог  вирус юм.  

Коронавируст халдварыг үүсгэгч SARS-CoV-2 нь нуклеокапсид уураг 

(nucleocapsid protein, N), мембран уураг (Membrane protein, M), титэм 

гликопротейн (Spike glycoprotein, S), бүрхүүл уураг (Envelope protein, E) гэсэн 4 

бүтцийн уураг болон 16 бүтцийн бус уураг (Non-Structural proteins, Nsp1−16), 

нэмэлт 9 уургаас тогтдог бөгөөд нуклеокапсид уураг нь геномын гаднах  капсидыг 

үүсгэдэг бол геном нь мембран уураг, титэм гликопротейн уураг, бүрхүүл уураг 

гэсэн 3 бүтцийн уургаас тогтох бөгөөд тэдгээрээр холбогдсон дугтуй хэлбэрийн 

бүрхүүлийг үүсгэдэг (Зураг 1) [27].  

 

Зураг 1. SARS-CoV-2 вирусийн бүтэц 

Тайлбар:  Титэм уураг (S), Нуклеокапсид уураг (N), Мембран уураг (М), Бүрхүүл уураг (Е). 
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1.1.1 SARS-CoV-2 вирусийн геном 

 

SARS-CoV-2 вирусийн геномын дараалал 29811 нуклейн хүчил (29.9 кб)-

ээс тогтдог. 5’-төгсгөлдөө капсжсан, 3’-төгсгөлдөө поли-ацетилжуулсан сүүл 

агуулсан бүтэцтэй [28]. 5’ болон 3’ төгсгөл нь хуулбарлагддаггүй бүс (Untranslated 

regions, UTRs)-ээр хүрээлэгддэг. 5’UTRs төгсгөл нь ойролцоогоор 2 

полипротейны (pp1a, pp1ab) хагас давхцлыг агуулах ба вирусийн уураг задлах 

эсгэгийн тусламжтай энэхүү вирусийн репликаци болон транкрипцийн голлох 

уургууд болох 16 бүтцийн бус уураг хэлбэрждэг. Дөрвөн нээлттэй уншигдах 

хүрээний 3’UTRs төгсгөлөөс вирусийн бүтцийн уургууд болох нуклеокапсидын N 

уураг, мембраны M уураг, титэм гликопротейн S уураг болон бүрхүүлийн E 

уургийн дараалал кодлогддог.  

Бүтцийн уургууд нь вирусийн вирион эзэн эс рүү зөөвөрлөгдөх, үржиж 

олшрох зэрэг голлох үүргийг тус тусдаа гүйцэтгэдэг. Вирус эзэн эс рүү нэвтрэхэд 

зохицуулгын үүрэг гүйцэтгэдэг хэд хэдэн нэмэлт уургийн генийн дараалал нь 

бүтцийн уургуудын дарааллын завсраар (ORF3a, ORF3b, ORF6, ORF7a, ORF7b, 

ORF8, ORF9b, ORF9с, ORF10) кодлогдон оршино. 

 

1.1.2 SARS-CoV-2-ын бүтцийн бус уураг, тэдгээрийн үүрэг  

Nsp1 нь рибонуклейн хүчил (РНХ) үүсгэх болон репликацийн процесст 

оролцдог. Мөн вирусийн амьдралын циклд дархлаанаас зугтах болон 

олшруулалтыг саатуулах зэрэг чухал үүрэг гүйцэтгэдэг [29, 30]. Nsp2 нь эзэн 

эсийн амьд үлдэх дохиоллын замыг зохицуулдаг. Nsp3 нь транскрипцид орсон 

уургуудыг салгадаг гэж таамагладаг. Nsp3 дархлаанаас зугтах хэд хэдэн 

механизм илэрдэг бөгөөд тэдгээр нь интерферон (Interferon, IFN)-ы 

үйлдвэрлэлийг саатуулдаг [31,32]. Nsp4 трансмембран домэйн 2 (Transmembrane 

domain 2, TD2)-ыг агуулдаг бөгөөд эндоплазмын торлог (Endoplasmic reticulum, 

ER)-ын мембраныг өөрчилдөг. Nsp5 нь репликацийн явцад полипротейн 

(polyprotein, pp)-ы процесст оролцдог. Бусад Nsp-уудтай адилхан хэд хэдэн 

дархлаанаас зугтах механизмуудтай [33]. Nsp 6 нь урьдчилан таамагласнаар 

трансмембран домэйн юм. Nsp7 ба Nsp8 нь рибонуклейн хүчил (РНХ)-ийн 

темплате-праймер болон Nsp12-ийн хослолыг эрс нэмэгдүүлдэг. Nsp9 нь РНХ 

болон уургийг холбох функцын үүрэг гүйцэтгэдэг. Nsp10 нь вирусийн мРНХ-ийн 

метиляцид чухал үүрэгтэй. Nsp12 нь РНХ хамааралтай РНХ полимераз (RNA-

dependent RNA polymerase, RdRp)-ыг агуулдаг бөгөөд энэ нь коронавирусийн 
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репликаци/транскрипцийн чухал бүрэлдэхүүн хэсэг юм. Nsp13 нь ATФ болон цайр 

холбох домэйнтой холбогддог бөгөөд репликаци болон транскрипцийн професст 

оролцдог. Nsp14 нь экзорибонуклеазын домэйныг засварлах үүрэгтэй. Nsp15 нь 

Mn(2+)-т хамааралтай эндорибонуклеазыг идэвхжүүлдэг. Nsp16 нь 2'-O-рибоз 

метилтрансфераза юм [34]. Нэгэн судалгаанд хостын хамгаалалтыг 

дарангуйлахын тулд залгах, хуулбарлах болон уургийн солилцоонд зарим Nsp-

ууд нөлөөлдөг тухай дурьдсан байдаг.  

SARS-CoV-2 вирусийн халдварын үед Nsp16 нь мРНХ-ийн холболтыг 

дарангуйлахын тулд мРНХ-ийг таньдаг РНХ-ийн U1 болон U2 домэйнуудтай 

холбогддог. Nsp1 нь мРНХ-ийн хуулбарлалтанд саад болохын тулд рибосомын 

нэвтрэх сувагт мРНХ дэх 18 S рибосомын РНХ-тэй холбогддог. Nsp8 болон Nsp9 

эсийн мембран дахь уургийн солилцоог тасалдуулахын тулд дохио таних хэсгийн 

7SL РНХ-тэй холбогддог байна [35]. 

 

1.1.3 SARS-CoV-2-ын бүтцийн уураг, тэдгээрийн үүрэг  

Титэм (S) уураг: Титэм уураг нь 180-200 кДа жинтэй, 1273 амин хүчлийн 

үлдэгдлүүдээс тогтох бөгөөд тэдгээр амин хүчлүүд нь  N-терминал домэйн руу 

чиглэсэн дохионы полипептид (1-13 амин хүчлийн үлдэгдэл)-ийн урт гинжин 

хэлхээ болон  S1 (14-685 үлдэгдлүүд), S2 (686-1273 үлдэгдлүүд) дэд нэгжид тус 

тус агуулагддаг  [36, 37].   S1 дэд нэгж нь N-терминал домэйн (N-terminal domain, 

NTD, 14-305 амин хүчлийн үлдэгдэл) болон рецепторт холбох домэйн (Receptor 

binding domain, RBD, 319-541 амин хүчлийн үлдэгдэл)-ыг агуулдаг. S2 дэд нэгж 

нь нэвчигч пептид (Fusion peptide, FP, 788-806 амин хүчлийн үлдэгдэл), 

heptapeptide repeat sequence 1 (HR 1, 912-984 амин хүчлийн үлдэгдэл), 

heptapeptide repeat sequence 2 (HR 2, 1163-1213 амин хүчлийн үлдэгдэл), 

трансмембран домэйн (Transmembrane domain, ТМ, 1213-1237 амин хүчлийн 

үлдэгдэл) болон цитоплазмын сүүл (Cytoplasmic tail, СТ, 1213-1237 амин хүчлийн 

үлдэгдэл)-ээс тус тус бүрдэнэ. Титэм уураг нь рецепторт холбох домэйноороо 

эзэн эсийн ангиотензин хувиргагч энзим 2 рецептер (Angiotensin converting 

enzyme 2, ACE 2)-той холбогдон, вирусийг эзэн эс рүү нэвчин ороход чухал үүрэг 

гүйцэтгэдэг [38]. 

Бүрхүүл (E) уураг: Е уураг нь 8-12 кДа молекул жинтэй SARS-CoV-2 

вирусийн бүтцийн уургуудаас хамгийн жижиг уураг бөгөөд N терминал домэйн, 

гидрофобик домэйн, C терминал (51) гинжээс бүрдэх 76-109 амин хүчлийн 

хооронд хэлбэлздэг. Коронавирус нь эзэн эсэд нэвтэрсний дараа Е уураг нь  
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вирусийн задрал болон вирусийн геномын ялгаралтыг зохицуулдаг. Мөн Е уураг 

нь  эндоплазмын торлог болон Гольдж биеийн мембранд байрласнаараа 

вирусийн холболт, угсралтанд оролцдог болохыг тогтоосон [39].  Е уураг нь вирус 

үүсч хэлбэржих, вирусийн эмгэг нөлөө болон вирус үржиж олшроход чухал үүрэг 

гүйцэтгэдэг.  

Нуклеокапсид (N) уураг: N уураг нь  коронавирусийн чухал бүтцийн 

уургуудын нэг бөгөөд нээлттэй уншигдах хүрээ 9 (Open reading frame 9, ORF-9) 

дээр кодлогддог 419 амин хүчлийн үлдэгдлээс тогтоно. Мөн N төгсгөлийн домэйн, 

РНХ холбох домэйн, С терминал домэйн гэсэн гурван домэйныг агуулдаг. N уураг 

нь зөвхөн уургийн нуклеокапсидыг үүсгэж, коронавирусийн РНХ-тэй холбогддог 

анхдагч функц юм. N уураг нь вирусийн геномтой холбоотой процессуудад 

оролцдог ч тэр нь вирусийн РНХ-г репликацилах болон вирус эзэн эс рүү 

халдварлахад хариу урвал үзүүлэх зэрэг чухал үүрэг гүйцэтгэдэг. N уургийн 

байрладаг эндоплазмын торлогт холбох болон угсрах функцуудыг зөөвөрлөдөг. 

Цаашлаад зарим коронавирусуудын хувьд N уургийн илэрхийлэл нь вирустэй 

төстэй тоосонцруудыг нэмэгдүүлдэг болохыг харуулсан [40].  

Мембран (M) уураг: М уураг нь коронавирусийн үндсэн дөрвөн бүтцийн 

уургийн хамгийн түгээмэл тохиолддог уураг юм. М уураг нь 25-30 кДа молекул 

жинтэй, 222 амин хүчлийн үлдэгдлээс бүрдэх бөгөөд богино урттай N терминал 

домэйнтэй, гурван трансмембран домэйн (Transmembrane domain, TMD1-TMD3)-

ыг агуулдаг [41]. Мөн М уураг нь М уургийн бусад молекулуудтай болон бүтцийн 

уургууд болох титэм уураг, бүрхүүл уураг, нуклеокапсид уурагтай уураг-уургийн 

харилцан үйлчлэлээр тогтвортой холбогдсоноор SARS-CoV-ийн дотоод вирустэй 

төстэй бөөмөнцөр (Viral like particle,VLP)-ийн цөм үүсгэдэг бөгөөд 

коронавирусийн вирионы угсралтыг зохион байгуулдаг [42].   

 

Титэм уургийн гол шинж чанар, биосинтез 

Эсэд SARS-CoV-2 вирус  халдварлах үед титэм уураг нь вирусийн  дэд 

геномын мРНХ-ийн аль нэгнээс нийлэгжиж, N-терминалын дохионы дарааллыг 

ашиглан эндоплазмын торлог (Endoplasmic reticulum, ER)-ын люмен (lumen)-д 

хуулбарлагдан зөөвөрлөгддөг бөгөөд нийт 1273 амин хүчлүүдээс тогтсон 1-13 

хүртэлх үлдэгдлээс бүрддэг [43]. Дохионы дараалал нь эндоплазмын торлогийн 

мембранд холбогдсон пептидазийн дохиогоор таслагдаж, титэм уургийн N-

терминалын төгсгөлд үүсгэдэг. Хуулбарлагдан цуглуулсны дараа С-терминалын 
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мембраны зангуугаар дамжин эндоплазмын торлогийн мембранд холбогдсон 

уураг нь үлдэж, тример болон  ER-Golgi завсарын хэсэг (ERGIC) рүү шилжиж 

ERGIC люменд вирусийг нахиалуулах замаар угсардаг (Зураг 2а) [44]. 

Экзоцитозийн үед вирусийн хэсгүүд нь транс-Гольджи сүлжээ (trans-Golgi 

network)-нд титэм уургийг протеза фуринээр мембранд холбогдсон S2 дэд нэгж 

болон алслагдсан олон суурьт хуваагдлын шинж чанартай S1 дэд нэгж болгон 

хуваадаг [45]. Эдгээр дэд нэгжүүд  нь ковалент бус холбоогоор тримерт 

холбогдон үлдэх бөгөөд вирус нь лизосомын үүргээ алдсан экзотиз лизосомоор 

дамжин нуугдсан байх боломжтой [46].  

Вирусийг эсийн дотор зөөвөрлөх үед S-ийн бүрэлдэхүүнд дэх N болон O-

глюколизийн асар их өөрчлөлтүүдтэй тулгардаг. Титэм уураг нь тусгаарласан 

уураг хэлбэрээр нийлэгждэг бөгөөд  (мРНХ болон аденовирус вектор вакцинууд 

түүнчлэн рекомбинат дэд нэгжийн вакцинуудын үйлдвэрлэл)  биосинтезийн зам 

нь маш төстэй байна (Зураг 2). Гэсэн хэдий ч S тримерийн тогтворжилт, 

глюколизжуулалтын хэв маяг нь бөөмийн угсралтын үед бусад вирусийн 

бүрэлдэхүүнүүдтэй харилцан үйлчлэлцэхгүйгээр өөрчлөгдөж болно. Түүнчлэн S1 

нь транс-Гольджи сүлжээ (Trans-Golgi Network, TGN)-нд фуринээр хуваагдсаны 

дараа рекомбинантаар үйлдвэрлэгдсэн титэм уургаас салдаг бөгөөд S2 нь устгах 

мутаци байхгүй хуваагдлын хэсэгт нэгдлийн дараах конформаци руу хувирдаг 

[47].                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                             
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A 

Зураг 2  Титэм уургийн биосинтез болон эсийн доторх зөөвөрлөлт.  

Тайлбар: а. Халдвар авсан эсүүд: Вирусийн уургийн бүтцийн сабгеномын мРНХ нь Эндоплазмын 

торлог (S, M болон S)-той холбогдон эсвэл цитоплазм (N)-д зөөвөрлөгддөг. Мөн ERGIC-д 

вирусийг цуглуулдаг. Вирусийн хэсгүүд нь транс-Гольджи сүлжээ (Trans Golgi Network, TGN)-ээр 

дамжуулагдан зөөвөрлөгддөг бөгөөд лизосомоор дамжин эсүүдээс ялгардаг. Зөөвөрлөлтийн үед 

титэм уургийг транс Гольджи  сүлжээнд протеаз фуринээр эсүүдээс S1, S2 болгон хуваагддаг. 

Вирионд нэгдээгүй титэм уургийн зарим молекулууд ER-ийн идэвхтэй байлгах дохиог 

оролцуулахгүйгээр плазмын мембран руу зөөвөрлөгддөг. б. Зөөвөрлөгдсөн эсүүд: Титэм уургийн 

биосинтез нь бусад вирусийн уургуудтай харилцан үйлчлэлцэхгүйгээр явагдана.  Халдварлагдсан 

эсэд S1 болон S2 протеолитикээр хуваах нь транс Гольджи  сүлжээтэй төстэй боловч 

тогтворжуулагч мутацигүй зарим S1 болон S2-ийн хувилбар хуваагдаж S2* бүтэц үүсэж магадгүй. 

Эндоплазмын торлог; Эндоплазмын торлог Гольджийн завсарын хэсэг (Endoplasmic reticulum 

Golgi intermediate compartment, ERGIC); Транс-Гольджи сүлжээ (Trans-Golgi Network, TGN); 

Рибонуклеопротейн (Ribonucleoprotein, RNP);  Титэм (Spike, S); Мембран (Membrane, M); Дугтуй 

(Envelope, E); Нуклеопротейн (Nucleoprotein, N). 



23 

 

Титэм уургийн бүтцийн онцлог   

Титэм уургийн мономер бүр нь S1 дэх N-терминал домэйн (N-terminal domain, 

NTD)  болон рецептор холбогч домэйн (Receptor binding domain, RBD)-ыг 

агуулсан хэд хэдэн бүтцийн элементүүдээс бүрддэг бөгөөд S1 нь анхны S тример 

дэх S2 хэсэгт саад болдог (Зураг 3 а-с). Рецептор холбогч домэйн нь дээд болон 

доод гэсэн байрлалын хооронд хэлбэлзэх бөгөөд эсийн ангиотензин хувиргагч 

энзим 2 рецептор  (Abgiotensin-converting enzyme 2, ACE2)-той зөвхөн рецептор 

холбогч домэйн дээд байрлалд гарч ирсэн үедээ харилцан үйлчлэлцэх 

боломжтой [49, 50]. S тример нь гүйцэд боловсорсон үедээ мета тогтворжилттой 

бөгөөд S2 нь вирус нэвтрэх үед эсийн мембран болон вирусийн нэвчилтийг 

удирдан өдөөж конформацийн өөрчлөлтөнд ороход бэлэн болсон байдаг [51]. 

Өдөөгч нь  рецептор холбогч домэйныг ангиотензин хувиргагч энзим 2 

рецептортой холбож, S2’ гэж нэрлэгдэх хэсэгт эсийн протеазийн протеолитик 

задрал (S1 болон S2-ийн фурины хуваагдлаас гадна)-аас бүрддэг бөгөөд үүний 

үр дүнд элементийн богино дарааллыг устгаж, S2-ийн N-төгсгөлийн 

пептидүүдийн нэгдлийг илрүүлэхэд үүсдэг (Зураг 3с) [51-53]. Эдгээр 

өөрчлөлтүүдийн үр дүнд S1 дэд нэгж тримерээс салдаг бөгөөд ингэхдээ S2-ийг 

нэгдлийн өмнөх конформацийн хязгаарлалтаас чөлөөлж, нэгдлийн дараах 

сунасан бүтэц рүү хувиргадаг (Зураг 3d) [53-55].  

Үсний хавчааран бүтэц үүсэхэд ялгарах энерги нь мембраны зангууны С-

төгсгөлд зэрэгцэн байрлах пептидүүдийн нэгдэл болон вирус эсийн мембраныг 

хайлуулан (Membrane fusion, MF) нэвтрэх үеийн хөдөлгөгч хүч болдог [51]. S 

тример өөр өөр конформаци үүсгэх чадамжтай учир түүнийг вакцинд хэрэглэхэд 

асуудал үүсгэж болзошгүй, яагаад гэвэл хүчтэй саармагжуулагч эсрэгбиеийг 

үүсгэхэд шаардлагатай байдаг унаган бүтэц нь уламжлалт вакцинуудын 

үйлдвэрлэлийн үед эсвэл генетикийн вакцинуудыг хийлгэсний дараа 

хэрэглэгчийн эсүүдээс ялгарах уураг нь саад болж магадгүй.  

Иймээс зарим үйлдвэрлэгчид титэм уургийн бүтцийн хувиралтуудаас 

урьдчилан сэргийлэх зорилгоор тогтворжуулагч мутациудыг үйлдвэрлэлд 

нэвтрүүлж байна. Нэгдлийн өмнөх хэлбэрийн хоёр альфа спиралийн хооронд 

байрлах S2 дэд нэгжид агуулагдах пролины хоёр тогтворжуулагч мутаци (К986Р, 

V987P) нь нэгдлийн дараа нэг урт альфа спираль руу шилжих фузоген 

хувиралтаас сэргийлдэг бөгөөд S1 болон S2 дэд нэгжийн  хоорондох фурины 
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хуваагдлыг арилгадаг мутациуд нь S1 дэд нэгжийг алдагдахаас сэргийлж, 

нэгдлийн өмнөх тримерийг хадгалж үлддэг (Зураг 3 c, d) [47].  

 

Зураг 3 Нэгдлийн өмнө болон дараах титэм уургийн бүтцүүд.  

Тайлбар: а. Доод байрлал дахь рецептор холбогч домэйн (Receptor binding domain, RBD)-уудтай 

титэм уургийг нэгдүүлэхийн өмнөх тример. b. Дээд байрлал дахь рецептор холбогч домэйн 

(Receptor binding domain, RBD)-той титэм уургийг нэгдүүлэхийн өмнөх тример. с. Рецептор 

холбогч домэйн (Receptor binding domain, RBD)-той титэм уургийг нэгдүүлэхийн өмнөх S уургийн 

мономер /улаан өнгө/, N-терминал домэйн (N-terminal domain, NTD), дагалдагч бүтцийн хэсгүүд 

/алтлаг өнгө/,  хоёр тогтворжуулагч пролин /ягаан өнгө/, нэгдүүлэгч пептид (Fusion pepitide, FP)-

үүд /улбар шар өнгө/ d. S2 дэд нэгжийн бүтцийг нэгдүүлсний дараах тример, гурван хэсэг болон 

салсан S1 дэд нэгж /цайвар өнгө/ 

 

1.2 SARS-CoV-2 вирусийн хувилбарууд 

Вирусийн хувилбарууд нь вирусийн репликацийн явцад түүний генийн 

дараалалд орлуулалт (substitution), усталт (deletion), нэмэлт (addition) зэрэг 

өөрчлөлтүүд орсноор үүссэн мутацийн үр дүнд бий болдог. Зарим мутациуд, 

ялангуяа титэм (S) уурагт гарч ирдэг мутациуд вирусыг эс рүү нэвтрэн ороход 

тусалж, эсрэгбиеэс үр дүнтэйгээр хамгаалдаг. Титэм (S) уургийн рецептор-

холбогч домэйн (Receptor-Binding Domain -RBD)-д гарч ирдэг мутациуд нь 

вакцинжуулалт ба эсрэгбиеийн саармагжуулалтанд ач холбогдолтой байхад N-

терминал домэйн (N-terminal Domain-NTD)-д гарч ирдэг мутациуд нь эсрэгбиеийн 

саармагжуулалтыг бууруулах магадлалтай байна [2]. Иймд мутациуд нь геномын 

аль бүсэд үүсэх болон хувилбарууд нь ямар мутациудыг агуулж байгаагаасаа 

шалтгаалаад халдварлах чадвар, халдвар дамжуулалт, өвчний хүндрэл, 

эмчилгээний үр дүнд нөлөөлөх юм.  
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КОВИД-19 халдварыг үүсгэгч SARS-CoV-2 вирус анхны шинж чанараа 

өөрчлөн мутацит хувиралд орж дэлхий нийтээр тархсаар, нэлээд хэдэн 

хувилбарууд бүртгэгдээд байна (Хүснэгт 1). Эдгээр хувилбаруудыг нийгмийн 

эрүүл мэндэд үзүүлж буй хор нөлөө, өвчний хүндрэл, үхэлд хүргэх байдал, 

халдварлах хурд, оношлогоо, эмчилгээ, дархлаажуулалтанд нөлөөлөх байдал 

зэргээр нь ерөнхийд нь хяналтанд байгаа хувилбар (Variant under Monitoring-

VUM), сонирхол татаж буй хувилбар (Variants of interest -VOI), анхаарал татаж буй 

хувилбар (Variants of concern -VOC) гэсэн бүлэгт ангилан, тандан судалж байна. 

 

Хүснэгт 1 SARS-CoV-2 вирусийн хувилбаруудын нэршил, гол мутациуд 

ДЭМБ-ын 
тэмдэглэгээ 

Панго 
удмын 
нэршил 

Анх илэрсэн Анхаарал татаж  
буй гол 

мутациуд 

Хувилбарын ангилал, 
бүртгэсэн хугацаа 

Хугацаа Улс, хот 

Альфа B.1.1.7 2020.09 Их Британи 

Δ69-70, Δ144 
deletion 
N501Y*, D614G, 
P681H 

VOC:2020.12.29  

Бета B.1.351 2020.10 
Өмнөд 
Африк 

K417N*, E484K*,  
N501Y*, D614G 

VOC:2020.12.29  

Гамма 
P.1 

/В.1.1.28.1/ 
2021.01 Бразил 

 E484K*, N501Y*,  
D614G, H655Y 

VOC:2020.12.29  

Дельта B.1.617.2 2020.10 Энэтхэг 
 L452R*, T478K*, 
D614G, P681R, 
T478K 

VOC:2021.06.15  

Омикрон B.1.1.529 
2021.11.11 
2021.11.14 

Востон 
Өмнөд 
Африк 

Δ69–70, Δ144, 
K417N*, T478K*, 
N501Y*, D614G, 
H655Y, P681H  

VOC:2021.11.26  

Эта B.1.525 2020.12 
Их Британи 

 Нигер 

 E484K*, F888L, 
Q677H 
∆69-70  

VOI:2021.02.26 VUM:2021.09.21 

Иота B.1.526 2020.11 
АНУ 

Нью Йорк 

E484K*, S477N 
VOI:2021.02.26  

Каппа B.1.617.1 2020.12 Энэтхэг 
L452R*, E484Q*, 
P681R 

VOI:2021.05.07 VUM:2021.09.21 

Лямбда C.37 2020.08 Перу 
L452Q*, F490S*, 
D614G,  

VOI:2021.06.14 VUM: 

Мю 
B.1.621 

B.1.621.1 
2021.01 Колумб 

R346K*, E484K*, 
N501Y* D614G 

VOI:2021.08.31 VUM:2021.09.21 

Зета P.2 2020 
Бразил 
Рио Де 

Жанейро 

E484K*, D614G 
VOI:2021.02.26 VUM:2021.09.21 

Эпсилон 

B.1.427 

2020.07 
АНУ, 

Калифорн 

S13I, W152C, 
L452R*, D614G 

VOI:2021.02.26 VUM:2021.09.21 

B.1.429 VOI:2021.06.29 VUM:2021.09.21 

Тета P.3 2021.02 Филиппин 
E484K*, N501Y*, 
D614G, P681H VOI:2021.06.01 VUM: 2021.07 

 

Дэлхийн Эрүүл Мэндийн Байгууллага болон Европын өвчнөөс урьдчилан 

сэргийлэх, хяналтын төв  нь анхаарал татахуйц хувилбарыг вирусийн хоруу 

чанарыг нэмэгдүүлэх, халдвар дамжуулалтыг ихэсгэх, өвчний хүндрэл үүсгэх, 
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халдвар болон вакцинаар үүсгэгдсэн эсрэгбиеийн саармагжуулалтыг бууруулах, 

эмчилгээ болон вакцины үр нөлөөг бууруулах зэрэг шинж чанаруудаар нь 

тодорхойлж, Альфа (B.1.1.7), Бетта (B.1.351), Гамма (P.1),  Дельта (B.1.617.2), 

Омикрон (B.1.1.529) хувилбаруудыг хамааруулдаг. Анхаарал татахуйц 

хувилбарууд D614G гэдэг нэг өвөрмөц мутацийг хуулдаг бөгөөд олон судалгаанд 

энэхүү мутацитай вирусүүд нь энэ мутацигүй вирусүүдээс илүү хурдан тархдаг 

болохыг харуулсан [63].     

 

1.2.1 Альфа (B.1.1.7) хувилбар  

Альфа (B.1.1.7) хувилбар нь анх Англи улсад 2020 оны 12 дугаар сард 

бүртгэгдэж, түүнийг SARS-CoV-2 вирусийн нэгэн шинэ хувилбар гэж мэдээлсэн 

[56, 57]. Альфа (B.1.1.7) хувилбар нь эрүүл мэндийн тусламж, үйлчилгээний 

ачаалал, нас баралтын түвшин, хэвтэн эмчлүүлэгчдийн тоо болон халдварын 

тархалт зэргийг нэмэгдүүлсэн ба [58, 59] өмнө мэдэгдэж буй бусад удамтай 

харьцуулахад хамар залгиурын вирусийн ачааллыг 56%-аар нэмэгдүүлж, илүү 

хурдан халдварыг дамжуулж байсан [60].  B.1.1.7 хувилбартай холбоотой нас 

баралтын эрсдэл нь өмнө илэрсэн бусад удмуудтай харьцуулахад ойролцоогоор 

35%-аар нэмэгдсэн гэсэн тооцоолол байгаа нь өвчлөлийн хүндрэлийг харуулж 

байна [61]. B.1.1.7 хувилбар 23 мутацитай бөгөөд 14 нь синоним бус, 6 нь синоним, 

3 нь делеци байна. N501Y, P681H болон H69/V70del нь вирусийн биологийн шинж 

чанарт нөлөөлдөг хамгийн чухал мутациуд юм (Зураг 4).  

N501Y мутаци: N501Y мутаци нь амин хүчлийн аспарагин (N)-ийг тирозин 

(Y)-оор солиход үүсдэг. Энэ мутаци нь титэм уургийн рецептор холбох домэйн 

дээр байрладаг тул вирус нэвтрэхэд хүний ангиотензин хувиргагч энзим 2 

(Angiotensin Converting Enzyme 2, ACE2 )-той холбогдох чадварыг нэмэгдүүлдэг 

болохыг харуулж байна. SARS-CoV-2-ын ACE2-той холбогдолт нэмэгдсэнээр 

халдварлалт болон халдварын дамжуулалт нэмэгдэж байгааг Голубчик нарын 

ретроспектив судалгаагаар нотлогдсон бөгөөд N501Y мутаци нь альфа 

хувилбарт бусад мутациудаас гурав дахин их байдаг байна.  (Хүснэгт 2.2), [62, 

63].   

P681H мутаци: P681H мутаци нь амин хүчлийн 682-685 зэргэлдээ 

байрлалд, титэм уургийн S1/S2 фурины задралын хэсэгт тодорхойлогдсон. 

S1/S2-ийн фурины задралын хэсэгт вирусийг амьсгалын хучуур эдийн эсүүдэд 

нэвтрэх болон халдвар дамжуулах чадварыг дэмждэг бөгөөд түүнийг 
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трансмембраны серины протеаз (Transmembrane serine protease, TMPRSS)-оор 

өдөөснөөр халдварлах чадварыг нэмэгдүүлдэг (Хүснэгт 2.2), [64, 65].  

H69/V70del: H69/V70del нь хоёр амин хүчил (H 69 Валин 70)-ийн 

алдагдлаар тодорхойлогдоно. Энэ мутаци нь Европт SARS-CoV-2 вирусийн 

хамгийн багадаа зургаан удамд титэм уургийн амин-төгсгөлийн домэйнд 

давтагдан илэрсэн. Дэлхий даяар делецийн 6000 гаруй дараалал байдаг бөгөөд 

рецептор холбогч домэйны амин хүчлүүдийн орлуулалт N501Y, N493K  болон 

Y453F мутациудтай хосолсон байдлаар тохиолддог. H69/V70del нь N-терминал 

домэйны утаслагийг конформацийн өөрчлөлтөнд оруулж, улмаар вирусийн 

халдварлах чадварыг нэмэгдүүлнэ (Зураг 2.4) [66].  

 

1.2.2 Дельта (B.1.617.2) хувилбар  

Энэ хувилбар нь 2020 оны 12 дугаар сард анх Энэтхэг улсад илэрсэн. 

Дельта хувилбар нь геном болон бүтцийн шинжилгээгээр нийт 13 мутациас 

бүрддэг бөгөөд үүний 9 (T19R, G142D, FR156-157del, R158G, L452R, T478K, 

D614G, P681R, D950N) нь титэм уургийн мутациуд юм. Эдгээр мутациуд нь 

дархлаанаас зугтах болон халдварыг дамжуулах чадварыг нэмэгдүүлдэг [68]. 

L452R, T478K болон P681R мутациуд нь дельта хувилбарын гол мутациуд юм 

(Зураг 4).  

L452R мутаци: L452R мутаци нь ангиотензин хувиргагч энзим 2 

рецептортой холбогдох үлдэгдлүүдийг агуулсан рецептор холбогч домейны 

рецептор холбогч мотив (Receptor binding motif, RBM)-ийн бүсэд байрладаг [69-

71]. SARS-CoV-2 вирусийн титэм уургийн шинжилгээгээр L452 үлдэгдэл нь 

ангиотензин хувиргагч энзим 2 рецептортой шууд холбогддоггүй болох нь 

тогтоогдсон [72]. Гэсэн хэдий ч L452 үлдэгдэл нь титэм уургийн рецептор холбогч 

домэйны гадаргуу дээр  F490 болон L492-ын хамт гидрофобик завсарт байрладаг 

учир түүний рецептортой харилцан үйлчлэхийг дэмжигч бүтцийн өөрчлөлтийг 

үүсгэж, ингэснээр ангиотензин хувиргагч энзим 2 рецептор болон титэм уургийн 

хоорондох харилцан үйлчлэлийг тогтворжуулж, халдварлах чадварыг 

нэмэгдүүлдэг (Зураг 4) [69, 73]. L452R мутацийг агуулсан тогтвортой 

псевдовирусийн эзэн эсэд нэвтрэх үр нөлөөг зөвхөн D614G-тэй харьцуулан 

үзэхэд 293T эсэд 6.7-22.5 дахин, хүний уушигны органоид (Human airway lung 

organoids, HAOs)-уудад 5.8-14.7 дахин их байгаа нь ажиглагдсан (293T эс ба 

хүний уушигны органоид нь ангиотензин хувиргагч энзим 2 рецепторыг 

тогтвортой илэрхийлж чаддаг) [69]. Үүнээс үзэхэд L452R мутаци нь титэм уургийг 
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эзэн эсийн рецептор (ангиотензин хувиргагч энзим 2)-той холбогдох ач 

холбогдлыг нэмэгдүүлдэг болохыг харуулж байна. L452R мутацийг агуулдаг 

жинхэнэ SARS-CoV-2 вирусийн хувилбарууд нь  эмчилгээний болон вакцинаар 

үүсгэгдсэн ийлдэс, моноклонт эсрэгбиеийн мэдрэмтгий байдлыг бууруулдаг 

байна (Хүснэгт 2), [74].   

T478K мутаци: В.1.617 удмын дельта /В.1.617.2/ хувилбарыг бусад хоёр 

(B.1.617.1 болон B.1.617.3) хувилбартай харьцуулахад E484Q мутацигүй боловч 

өвөрмөц T478K мутацитай [68]. Титэм уургийн бүтцийн silico молекулын 

динамикийн судалгаагаар T478K мутаци нь цэнэггүй аминхүчил (треонин)-ийг нэг 

эерэг цэнэг (лизин)-ээр орлуулсан орлуулалттай тул уургийн гадаргуугийн 

электростатикийг мэдэгдэхүйц өөрчилж, титэм уургийн стерик саадыг 

нэмэгдүүлдэг болохыг таамагласан. Эдгээр хүчин зүйлүүд нь рецептор холбогч 

домэйныг  ангиотензин хувиргагч энзим 2 рецептортой холбогдох чадвар болон 

вирус эзэн эс рүү довтлох чадварыг нэмэгдүүлдэг [75]. Үүний нэгэн адил in vitro 

эсийн өсгөвөрлөлтийн судалгаагаар T478K мутацитай дельта хувилбар нь бага 

түвшинтэй эсрэгбиеийн орчинд хоёрдогч мутацид илүү өртөх магадлалтай 

бөгөөд эзэн эсрэгбиеийн дархлаажуулалтыг бүтэлгүйтэхэд хүргэдэг нь 

тогтоогджээ (Хүснэгт 2), [76].   

P681R мутаци: В.1.617 удмын титэм уургийн P681R мутаци нь өвөрмөц 

бөгөөд VOC-д шинээр бүртгэгдсэн. P681R мутаци нь фурины задралын хэсэгт 

байрладаг бөгөөд эзэн эсэд нэвтрэх гол хэсэг болдог [65]. P681R мутаци нь 

вирусийн репликацийн динамик байдалд нөлөөлж, B.1.617 удмын хувилбаруудыг 

тодорхойлох боломжтой болохыг хэд хэдэн шинжилгээгээр тогтоосон [77-79]. 

Псевдовируст баригдсан P681R мутаци нь S2 дэд нэгжийн түвшинг нэмэгдүүлдэг 

бөгөөд D614G/P681R мутацийн S2 дэд нэгжийн түвшин нь  D614G мутацийн S2 

дэд нэгжийн түвшнээс өндөр болохыг харуулсан. In vitro эсийн өсгөврийн 

туршилтаар D614G/P681R мутантаар халдварлагдсан эсийн өсгөврийн хөвөгч 

синтицийн хэмжээ нь D614G мутантаар халдварлагдсан эсийн өсгөврийн хөвөгч 

синтицийн хэмжээнээс хамаагүй том болохыг илрүүлсэн [80]. Нэмж дурдахад 

псевдовирусыг саармагжуулах шинжилгээгээр рецептор холбогч домэйны эсрэг 

гурван моноклонт эсрэгбие нь D614G/P681R мутацитай псевдовирусийн эсрэг 

саармагжуулах идэвхжлийг 1.5 дахин (1.2~2.65) бууруулдаг болохыг харуулсан. 
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Зураг 4. В.1.1.7 болон В.1.617.2 хувилбарын гол амин хүчлийн мутациудын биологийн шинж 

чанар.  

Тайлбар: Мутациуд (HV69‐70del, N501Y, D614G, P681H/R, L452R, T478K)-ын SARS-CoV-2 

вирусийн титэм уургийг hACE2 рецептортой холбогдох болон түүний холбогдох хамаарлыг 

нэмэгдүүлэх эсвэл эсийн мембраны нэвчилтийг нэмэгдүүлэх, үүний үр дүнд В.1.1.7 болон 

В.1.617.2 хувилбарын халдварлах чадварыг нэмэгдүүлдэг. 144del ба L452R мутаци нь B.1.1.7 

болон B.1.617.2 хувилбарын эсрэг mAbs, эмчилгээний плазм болон вакцин хийлгэсний дараах 

ийлдсийг саармагжуулах үйл явцад тэсвэртэй болгосон. Пептидийн нэгдэл (Fusion peptide, FP),  

HR1-heptad repeat 1, HR2-heptad repeat 2, IC-эсийн доторх домэйн,  N-терминал домэйн (N-

terminal domain, NTD),  Рецептор холбогч домэйн (Receptor binding domain, RBD),  Рецептор 

холбогч мотиф (Receptor binding motif, RBM), Дэд домэйн-1 ( Sub domain, SD1), Дэд домэйн-2 

( Sub domain, SD-2), трансмембран домэйн (Transmembrane domain,TD). 

 

1.2.3. Омикрон (B.1.1.529) хувилбар 

  Омикрон (B.1.1.529) хувилбар нь 2021 оны 11 дүгээр сарын 11-нд Востанд, 

11 дүгээр сарын 14-нд Өмнөд Африкт анх илэрч,  ДЭМБ-аас анхаарал татаж буй 

5 дахь хувилбар хэмээн тодорхойлон, Омикрон гэж нэрлэсэн [15].  Омикрон 

хувилбар нь одоогийн байдлаар BA.1 (B.1.1.529.1), BA.2 (B.1.1.529.2), BA.3 

(B.1.1.529.3), BA.4 (B.1.1.529.4), BA.5 (B.1.1.529.5) гэсэн дэд хувилбаруудыг  

үүсгээд байна.  

Омикрон хувилбар нь анхаарал татаж буй бусад 4 хувилбар (альфа, бета, 

гамма, дельта)-аа бодоход илүү олон, өөрөөр хэлбэл геномд хуримтлагдсан 50 

гаруй мутацитай (Зураг 5). Эдгээрээс дор хаяж  30 мутаци нь титэм уураг дотроо 

агуулагддаг бөгөөд энэ нь дэлхийн олон улс орнуудад тархсан дельта 
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хувилбарынхаас 2 дахин их юм [14]. Омикрон хувилбарын амин хүчлийн 

мутациуд нь Титэм (S), Бүрхүүл (E), Мембран (M), Нуклеокапсид (N) гэсэн 4 

төрлийн бүтцийн уураг, (NSPs, NSP3, NSP4, NSP5, NSP6, NSP12, NSP1) гэсэн 

бүтцийн бус уургуудад өргөн тархсан.  

Омикрон хувилбарын мутациудын барагцаагаар 15 нь саармагжуулах 

эсрэгбие (NAbs)-ийн гол бай болох титэм уургийн рецептор холбогч домэйн 

(RBD)-д байрладаг ба энэ нь бусад анхаарал татаж буй хувилбарууд (Дельтагийн 

L452R, T478K; Бетагийн K417N, E484K, N501Y; Гаммагийн K417T, E484K, N501Y; 

Альфагийн  N501Y нь рецептор холбогч домэйнд байна)-аас илүү бөгөөд 

вирусийг ангиотензин хувиргагч энзим 2 (АСЕ2)-той холбогдоход нь чухал үүрэг 

гүйцэтгэдэг. Омикрон хувилбарын титэм уурагт бусад анхаарал татаж буй 

хувилбар (Альфа, Бета, Гамма, Дельфа) ба сонирхол татаж буй хувилбар (Каппа, 

Зета, Лямбда, Мю)-уудад урьдчилан олдсон (Альфагийн ∆69-70, P681H, N501Y, 

D614G, delY144; Бетагийн K417N, N501Y, D614G; Гаммагийн H655Y, N501Y; 

Дельтагийн T478K, D614G ) чухал мутациуд байна.  

Омикрон хувилбар нь “Q498R-N501Y” давхар мутацийг тээж яваа нь 

цаашид вирусийн рецептор холбогч домэйн (RBD)-оороо АСЕ2-той холбогдох 

чадвар нь улам сайжирч болох юм [29]. Мөн титэм уургийн фурин хуваагдлын 

хэсгийн ойролцоо “H655Y+N679K+P681H” гэсэн гурвалсан мутаци олдсон нь 

фурин протеазаар дамжуулаад S1/S2 хуваагдлыг хурдасгах ба вирусийн нэвчин 

орох чадварыг нэмэгдүүлж, ингэснээр вирусийн халдварлах ба репликацийн 

чадварыг нэмэгдүүлэх юм [30,31]. Омикрон хувилбарт “K417N+E484K+N501Y”  

мутаци байгаа нь дархлаанаас зайлсхийх чадварыг илүү болгох юм [37].  

Омикрон хувилбар зөвхөн титэм уурагтаа олон мутацитай төдийгүй 

нээлттэй унших хүрээ 1ab (ORF1ab), бүрхүүл протейн (M), цөмийн бүрхүүл 

протейн (E), нуклеокапсид протейн (N)-доо (NSP3-K38R, V1069I, ∆1265, L1266I, 

A1892T, NSP4-T492I, NSP5-P132H, NSP6-∆105-107, A189 V, NSP12-P323 L, 

NSP14-142 V, E-T9I, M-D3G, Q19E, A63T, N-P13L, ∆31-33, R203K, G204R) 

мутациудтай. Бүтцийн бус уургууд болох NSPs, тухайлбал NSP12 ба NSP14 нь 

вирусийн транскрип ба репликацид зайлшгүй шаардлагатай. NSP12 дээрх P323 

L мутаци нь вирусийн генийн репликацийн оновчлолыг бууруулдаг [40, 41], NSP6 

дээрх ∆105-107 мутаци нь төрөлхийн дархлааны хариу үйлдэл ба T эсийн 

дархлаажилтанд нөлөөлдөг [42], N уураг дээрх R203K/G204R мутаци нь вирусийн 

хоруу чанарыг нэмэгдүүлдэг зэрэг үйлдлүүдийг үзүүлдэг [43].  
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Судалгаануудаар Омикрон хувилбар түүний биологийн шинж чанарт 

нөлөөлдөг олон мутацийг тээвэрлэж буй учир  урьд нь мэдэгдэж байсан зэрлэг 

омог болон бусад 4 хувилбаруудтай харьцуулахад илүү дархлаанаас зайлсхийх, 

халдварлах чадвар өндөртэй болох нь харагдаж байна. 

 

Зураг 5  Омикрон хувилбарын гол амин хүчлийн мутациудын биологийн шинж чанар.  

Тайлбар: E, бүрхүүл; M, мембран; N, нуклеокапсид уургууд; NTD, N-терминал домэйн; ORF, 

нээлттэй уншигдах хүрээ; RBD, рецептор холбогч домэйн, RBM, рецептор холбогч мотив, S1/S2 

Фурины хуваагдлын хэсэг, SD1, дэд домэйн 1; SD2, дэд домэйн 2) 
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Хүснэгт 2 SARS-CoV-2 вирусийн  титэм уураг дээрх зарим мутациуд тэдгээрийн фенотип нөлөө 

Гол мутаци Эрсдэл Фенотип нөлөө Хувилбар 

L452R 

Халдварлалт 

S уураг-АСЕ2 рецепторын харилцан үйлчлэлийг 

тогтворжуулснаар халдварлалтыг ихэсгэх боломжтой ба 

хэд хэдэн хувилбарт илэрдэг [18].  

Дельта, 

Иота, 

Эпсилон, 

Каппа 

, 

Эсрэгбиеэс 

зайлсхийх 

Моноклон эсрэгбие (mAbs) болон  эдгэрсэн өвчтний 

ийлдсээр эмчлэх эмчилгээний үр нөлөөг бууруулдаг 

[19].    

E484K 

Халдварлалт 

ACE2 рецепторт холбогдох чадварыг ихэсгэдэг. Энэ нь 

K417N мутацитай холбоотой байх боломжтой бөгөөд 

вирусийн рецептор холбох домэйн (RBD) болон ACE2 

рецепторт холбогдох гол хэсгийн шилжилт; in vitro 

судалгаанд S:E484K, S:N501Y, S:S477N мутацит 

өөрчлөлтүүд АСЕ2 рецептортой холбогдох чадамж 

өндөр байсан       [20, 21].    

Альфа, 

Бета, 

Гамма, 

Эта, 

Иота 

Эсрэгбиеэс 

зайлсхийх 

E484K нь SARS-CoV-2 вирусийг саармагжуулдаг 

моноклон эсрэгбиеэс зайлсхийх мутаци E484K, K417N, 

N501Y (B.1.351 ба P.1-н) хослол нь дан N501Y мутацид 

өөрчлөлтөөс илүү бүтцийн өөрчлөлт үүсгэдэг [22, 23].    

N501Y 

Халдварлалт 

ACE2 рецептортой холбогдох чадвар нэмэгдсэн; in vitro 

S:E484K, S:N501Y, S:S477N мутацит өөрчлөлтүүд АСЕ-

2 рецептортой холбогдох чадамж өндөр байсан [20, 21, 

24].    

Альфа, 

Бета, 

Гамма, 

Омикрон 

 
Эсрэгбиеэс 

зайлсхийх 

SARS-CoV-2 тархалтын хүрээнд N501Y мутацит сайт 

ихээр шилжин хадгалагдаж байна. Шилжилтийн нарийн 

шалтгаан нь тодорхойгүй байна. In vitro судалгаагаар 

эсрэгбиеийн хариу урвалаас зайлсхийж байна [24].    

K417N 
Эсрэгбиеэс 

зайлсхийх 

Эсрэгбиед танигдахаас зайлсхийх мутациудын нэг. 

E484K, K417N, ба N501Y (B.1.351 болон P.1-хувилбарт) 

хослол нь дан N501Y мутациас илүү бүтцийн өөрчлөлт 

үзүүлдэг [11, 20, 23].    

Бета, 

Дельта, 

Гамма, 

Омикрон 

P681H/R Халдварлалт 

S1/S2 холболтын цэгт байрлан халдварлалт болон 

мембран нэвчилтийг ихэсгэдэг. S уураг дээрх P681H 

болон P681R мутацит өөрчлөлтүүд нь халдварлах 

болон эмгэг төрүүлэх чадварыг нэмэгдүүлдэг [25,26].    

Альфа, 

Дельта, 

Каппа, 

Омикрон 

H69/V70del Халдварлалт 

N-төгсгөлт домэйны утаслагыг илрүүлснээр 

конформацийн өөрчлөлтөнд орж халдварлах чадварыг 

нэмэгдүүлдэг [54]. 

Альфа, 

Эта, 

Омикрон 
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1.3 SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг хэрэглэж буй вакцины төрөл 

1.3.1 мРНХ вакцин 

Одоогоор өргөн хэрэглэгдэж байгаа Пфайзер болон Модерна вакцин нь 

технологиийн хувьд маш төстэй. Эдгээр вакцинууд нь хангалттай урт титэм 

уургийг үр дүнтэйгээр экспресслэх кодон оновчтой дарааллыг агуулдаг бөгөөд 

биосинтезийн хувьд жинхэнэ дохионы дарааллыг ашигладаг (Зураг 2.6а), [71-74]. 

Энэ хоёр бүтцэд S2 дэд нэгжийн (К986Р, V987P) тогтворжуулагч хоёр мутаци 

агуулагддаг бөгөөд тэдгээр нь S-ийн нэгдлийн өмнөх болон нэгдлийн дараах 

бүтэц нь конформацийн өөрчлөлтөнд орохоос сэргийлдэг [48,50].   

Мэдээллийн рибонуклейн хүчил (мРНХ) вакцины үйлдвэрлэлийн процесс 

нь дезоксирибонуклейн хүчил (ДНХ) ач холбогдолтой РНХ полимераза промотор 

агуулсан плазмидийн ДНХ-д тохирох дарааллын клоныг оруулдаг. Бактерийн 

эсийг олшруулсны дараа плазмид ДНХ нь шугаман байрлалд ордог ба in vitro 

транскрипцийн өмнө РНХ рүү зөөдөг. 5’ кап бүтцийг нэмэгдүүлэх нь 

үйлдвэрлэлийн процессын хамгийн чухал хэсэг бөгөөд үүнийг их хэмжээгээр 

үйлдвэрлэхэд тохиромжтой шинэ технологиор боловсронгуй болгож байна [85, 

86]. In vitro транскрипцийн үед dsРНХ-ийг ялгах гэх мэт мРНХ-ийг цэвэршүүлэх 

хэд хэдэн үе шат байдаг бөгөөд энэ нь төрөлхийн дархлааны хариу урвал болон 

дагалдах урвалуудыг үүсгэхэд хүргэдэг [85, 87]. Хоёр мРНХ вакцинд 

хуулбарлалтыг үр дүнтэй болгох ба мРНХ-ийн тогтворжилтыг оновчтой байлгах 

5’ болон 3’ хуулбарлагддаггүй дараалал байх бөгөөд бүх уридинууд нь төрөлхийн 

дархлааны хариу урвалыг бууруулах, РНХ-ийн тогтворжилтыг нэмэгдүүлэхийн 

тулд  N1- метилпсевдоуридин (methylpseudouridine-m1Ψ)-аар солигддог (Зураг 6а) 

[71, 82, 88, 89]. Үйлдвэрлэлийн процессын нарийвчилсан мэдээлэл нь ялгаатай 

байж болох ч РНХ-ийн дарааллын нарийн өөрчлөлтүүд нь мРНХ хоёр вакцины 

анхны РНХ-ийн харьцуулсан шинжилгээгээр саяхан батлагдсан.  

Дамжуулалтын хувьд РНХ-ийн вакциныг зөөвөрлөх липид нанопартикал 

(Lipid nanoparticle, LNP)-уудыг тусгай липид бүхий комплекс хэлбэрээр бүтээдэг 

бөгөөд энэ нь эд эс дэх РНХ-ийн задралаас хамгаалаад зогсохгүй эсийн 

шингээлтийг хөнгөвчлөх, РНХ-ийн олшруулалтанд зориулж цитоплазмд ялгарах 

боломжийг олгодог (Зураг 6b) [90,91]. Липид нанопартикалын найрлагад 

ашигладаг бүрэлдэхүүн хэсгүүдэд фосфолипид, холестерол, тусгай катион 

(ионжуулагч) липид ба полиэтилен гликол липидүүд багтдаг. Эдгээр нь 

үйлдвэрлэлийн нарийн бөгөөд чухал үе шатанд оролцож эцсийн бүтээгдэхүүн 
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болох мРНХ вакциныг гаргаж авдаг [79]. Тусгайлан боловсруулсан болон 

сайжруулсан ионжуулагч липидүүдийг Модерна болон Пфайзер вакцинуудад 

(липидийг загварчилсан H, SM-102 ба ALC-0315) ашигласан бөгөөд эдгээр нь  

нанопартикал дахь липидийн найрлагыг молийн харьцаатай РНХ-д дамжуулахад 

чухал үүрэг гүйцэтгэдэг [92].  

 

Зураг 6 мРНХ вакцины конфигураци а. Пфайзер (BioNTech-Pfizer) болон Модерна (Moderna) 

вакцин дахь мРНХ вакцины бүдүүвч  

Тайлбар: а. Хуулбарлагддаггүй бүс (Untraslated region, UTR). b. мРНХ вакцины зөөвөрлөлтөнд 

ашиглагддаг липид нанопартикалын бүдүүвч. Полиэтиленгликол (PEG) 

 

1.3.2 Аденовирус вектор вакцин 

Аденовирус-вектор вакциныг мРНХ вакцинтай харьцуулахад хэд хэдэн 

нэмэлт нарийн төвөгтэй давхарга (хөхтөн амьтны эсийн өсгөврийн үйлдвэрлэл 

гэх мэт)-аас бүрддэг бөгөөд тэдгээр нь дархлааны урвал болон сөрөг нөлөөнд 

хүргэдэг. Өөрчлөлтүүдэд нь вектор болгон ашигласан аденовирус, векторын 

генетикийн өөрчлөлтүүд, вакцины үйлдвэрлэлд ашигласан эсийн шугам, 

цэвэршүүлэлтийн үйл явц болон титэм уургийг илэрхийлдэг генийн өвөрмөц 

загвар зэргийг багтаадаг (Хүснэгт 3).  

Одоогоор CanSino Biological Inc (Бээжингийн биотехнологийн хүрээлэн), 

Janssen-Johnson and Johnson, Оксфорд-АстраЗенека болон Москвагийн Гамалеи 

хүрээлэнгийн үйлдвэрлэсэн дөрвөн төрлийн аденовирус-вектор вакциныг 

хэрэглэж байна. Эдгээр үйлдвэрлэгчид янз бүрийн аденовирусийн уламжлалыг 

вектор болгон ашигладаг. Үүнд: CanSino-хүний аденовирус 5 [93], Janssen-

Johnson and Johnson хүний аденовирус 26 [94-96], Оксфорд-АстраЗенека 

шинпанзе аденовирус Y25 [97-99], Москвагийн Гамалеи хүрээлэн нэгдүгээр тунд 

хүний аденовирус 26, хоёрдугаар тунд хүний аденовирус 5 [100, 101]-ыг тус тус 

ашигласан.   

Одоогийн хэрэглэгдэж байгаа аденовирус-вакцины векторууд нь 

аденовирусийн ДНХ дэх SARS-CoV-2 вирусийн титэм уургийн генийг 
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аденовирусийн генүүдийн аль нэгийг E1 генээр сольдог бөгөөд нэмэлтээр Е3 

генийг устгадаг [93, 94, 95, 97, 98, 102] [Зураг 7а]. Е1 генийн алдагдлаар векторын 

олшруулах чадвар үгүй болдог. Тиймээс инженерчлэгдсэн хэсгийг вакцин болгон 

үйлдвэрлэхийн тулд хромосомын ДНХ-д E1 генийг агуулсан туслах эсийн 

шугамыг ашигладаг бөгөөд алга болсон функцийг хангаж, бүтцийн уургийн 

биосинтез, өөрчлөгдсөн геномын ДНХ-ийг олшруулах, эцэст нь эсийн доторх 

репликацийн чадваргүй вирусийн хэсгийг угсрах зэрэг боломжийг олгодог (Зураг 

7b) [103]. Оксфорд-АстраЗенека, Гамалеи болон CanSino вакцинууд нь хүний 

анхдагч үр хөврөлийн бөөрний хучуур эсээс гаралтай HEK293 эсийн шугамыг, 

Janssen-Johnson and Johnson вакцин нь хүний үр хөврөлийн торлогын эснээс 

гаралтай PER.C6 эсийн шугамыг үйлдвэрлэлдээ ашигласан (Хүснэгт 3). мРНХ-

ийн вакцинуудын нэгэн адил аденовирусийн вакцинууд нь хэрэглэгчийн эс дэх 

тодорхой мРНХ-ээс унаган титэм уургийг үйлдвэрлэх зорилготой байдаг.  Гэсэн 

хэдий ч мРНХ-д хүрэх зам нь мРНХ-ийн вакцинуудаас илүү хэцүү байдаг учир 

аденовирусийн ДНХ нь бөөмөөр дамжин гардаг (хромосомын гадна хэвээр байна) 

тул РНХ-ийг транскрипцилах болон боловсруулах зэрэг эсийн нэмэлт 

процессуудыг шаарддаг (Зураг 2.7с).  

 

Зураг 7 Аденовирус вектор вакцинуудын зарчим.  
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Тайлбар: a. Олшруулах чадваргүй аденовирус вектор бөөм болон түүний ДНХ-ийн бүдүүвч зураг. 

Е1 болон Е3: Аденовирусийн эрт үеийн ген 1 ба 3. b. Хромосомын нэгдсэн Е1 генээс Е1-ийг нөхөх 

үйлдвэрлэлийн эсийн шугамд вакцины хэсэг/тоосонцор үүсэх. Эсийн задралаар шинээр үүссэн 

вектор бөөм/тоосонцорыг ялгаруулах. с Вакцин хийлгэгчдийн эс дэх титэм уургийн илэрхийлэл. 

Тогтворжуулагч мутаци үгүй үед S1 нь их болон бага хэмжээгээр ялгардаг бөгөөд S2 нь нэгдлийн 

дараах (S2*) бүтэц рүү хувирдаг. 

 

1.3.3 Идэвхгүйжүүлсэн вирусийн вакцин 

Хятадын Синофарм болон Синовак компаниудын үйлдвэрлэсэн 

идэвхгүйжүүлсэн вирусийн вакцинуудын үйлдвэрлэлд Vero эсэд вирусийг 

ургуулж, бетапропиолактон (Beta-propiolactone, BPL)-оор идэвхгүйжүүлсэн 

бөгөөд үүнийг бусад вирусийн эсрэг вакцинуудад ашигладаг, тухайлбал галзуу 

өвчний эсрэг вакцинд ашигласан байдаг. Синовак вакцины үйлдвэрлэлд 

вирусийг цэвэршүүлэх хэд хэдэн алхамууд багтдаг бөгөөд энэ нь анхдагч 

вирусийн уургуудыг агуулсан цэвэр вирусийн хэсгүүдээс бүрдсэн бүтээгдэхүүн 

байдаг. Харин Синофарм үйлдвэрийн вакцин нь SARS-CoV-2-ын CZ02 омгийг 

Африкийн ногоон сармагчны шугаман эсийн өсгөвөрт олшруулан, дулааны болон 

химийн аргаар идэвхгүйжүүлж, цэвэршүүлэн гарган авсан, хөнгөнцагааны 

гидроксид адъюванттай, найрлагадаа ямар нэгэн антибиотик болон хадгалах 

хугацаа уртасгагч агуулаагүй шингэн вакцин юм. 
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Хүснэгт 3 Вакцинуудын мэдээлэл  

Төрөл Үйлдвэрлэгч Нэр 
Тогтворжуулагч  

мутаци 
Вирусийн 

омог 

Үйлдвэрлэлд 
хэрэглэсэн 
эукариот 

эсийн шугам 

Тун 

мРНХ  

БиоЭнТеч-
Пфайзер 
BioNTech-Pfizer 
(Герман, АНУ)  

BNT162b2, 
Comirnaty 

Байгаа (prolines) 
Wuhan-

Hu-1 
Хэрэглээгүй 

30мкг 
РНХ (2x) 

Модерна 
Moderna-NIAID 
(АНУ) 

mRNA-1273, 
COVID-19 
Vaccine 
Moderna 

Байгаа (prolines) 
Wuhan-

Hu-1 
Хэрэглээгүй 

100мкг 
РНХ (2x) 

CureVac 
(Герман) 

CVnCoV Байгаа (prolines) 
Wuhan-

Hu-1 
Хэрэглээгүй 

12 
РНХ (2x) 

Аденовектор 

Оксфордын Их 
Сургууль 
АстраЗенека-
AstraZeneca 
(Англи, Швед, 
БНЭУ) 

COVID-19 
vaccine 

AstraZeneca, 
AZD1222, 

ChAdOx1-S, 
Vaxzeria; 
Covisheild 

Байхгүй 
Wuhan-

Hu-1 
HEK293 

5X106 
Adenovirus 

vector 
particles 

(2x) 

CanSino 
Biological Inc., 
Beijing Institute 
of 
BioNTechnology 
(Хятад)  

Ad5 nCoV, 
Conividecia 

Байхгүй 
Wuhan-

Hu-1 
HEK293 

5X106 
Adenovirus 

vector 
particles 

(2x) 

Гемалеи-
Gamaleya 
Судалгааны 
институт (Орос) 

rAd26-
S+rAd5-S, 

Gam-Covid-
Vac, Sputnik V 

Байхгүй 
Wuhan-

Hu-1 
HEK293 

10X1010  
Adenovirus 

vector 
particles  

(2x) 

Janssen-
Johnson  and 
Johnson 
(NL/АНУ) 

Ad26.COV2.S, 
COVID-19 
Vaccine 
Janssen 

Байгаа (prolines, 
фурины 

задралын 
хэсэгт) 

Wuhan-
Hu-1 

PER.C6 

5X1010  
Adenovirus 

vector 
particles  

(1x) 

Бүрэн 
идэвхгүйжүүлсэн 

вирус 

Синофарм-
Sinopharm, 
Beijing Institute 
of Biological 
Products Co 
(Хятад)  

BBIBP-CorV, 
Sinopharm 
COVID-19 

vaccine 

Хэрэглээгүй 

Wuhan-
Hu-1-like 

HB02 
омог 

Веро 4мкг  (2x) 

Синовак-
Sinovac (Хятад) 

Коронавак-
CoronaVaC 

Хэрэглээгүй 
Wuhan-
Hu-1-like 

CN2 strain 
Веро 3мкг  (2x) 

Bharat 
BioNTech 
(Энэтхэг) 

Covaxin, 
BBV152 

Хэрэглээгүй 
NIV2020-

770 
(D614G) 

Веро 6мкг  (2x) 

Дэд нэгж Novavax (АНУ) NVX-CoV2373 

Байгаа (prolines, 
фурины 

задралын 
хэсэгт) 

Wuhan-
Hu-1 

Sf9 

5мкг 
(+50мкг 
нэмэлт) 

( 2x) 
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Хоёрдугаар бүлэг.  СУДАЛГААНЫ АРГА ЗҮЙ 

 

2.1 Судалгааны хамрах хүрээ, сорьц цуглуулалт  

Судалгаанд Монгол улсад КОВИД-19 халдварт өвчин дэгдсэнээс хойш 

халдварт өртсөн тохиолдлуудын дунд тухайн халдварын эсрэг үүсч буй дархлаа, 

вирус биеэс бүрэн арилах хугацаа, эмнэлзүйн хамаарлыг судлахаар ХӨСҮТ-ийн 

эмчилгээний тасагт хэвтэн эмчлүүлж буй 32 (вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 

халдварт өртсөн) оролцогч; Коронавируст халдвар (КОВИД-19)-ын эсрэг 

вакцинжуулах хөтөлбөрт ашигласан Вероцелл (BBIBP), АстраЗенека 

(ChAdOx1nCov-19), Спутник V (Gam-Covid-Vac), Пфайзер (BNT162b2) гэсэн 

дөрвөн төрлийн вакцины бүрэн тунд хамрагдсан 200 сайн дурын оролцогчийг, 

вакцины бүрэн тун хамрагдахаас өмнө КОВИД-19 халдвар (BBIBP+КОВИД-19, 

ChAdOx1nCov-19+КОВИД-19, Gam-Covid-Vac+КОВИД-19, BNT162b2+КОВИД-

19)-т өртсөн 93; вакцины бүрэн тунд хамрагдсанаас 4-6 сарын дараа КОВИД-19 

халдварт өртсөн 200 сайн дурын оролцогчийг, вакцинд огт хамрагдаагүй зөвхөн 

Коронавируст халдвар (КОВИД-19)-т өртсөн 50 сайн дурын оролцогчийг 

таниулсан зөвшөөрлийн үндсэн дээр хамруулав.  

Вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 халдварт өртөн эмнэлэгт хэвтэн 

эмчлүүлж буй оролцогчдоос эмчлүүлээд эдгэрээд эмнэлгээс гарах хүртэлх 

хугацаанд хамар залгиурын арчдасыг 2-5 хоног тутамд, захын венийн судасны 

цусны сорьцыг 3-5 хоног тутамд цуглуулав.  

Бусад оролцогчдын сорьцыг 2021 оны 11 дүгээр сарын 25-наас 2022 оны 1 

дүгээр сарын 25-ны хооронд  цуглуулсан ба Халдварт Өвчин Судлалын Үндэсний 

Төв (ХӨСҮТ)-ийн дархлаажуулалтын цэг, Шангрила, Дүнжингарав, Мишээл экспо 

худалдааны төвүүдийн дархлаажуулалтын цэг, Хан-Уул дүүргийн Соёлын төв, 

Баянзүрх дүүргийн 18-р хорооны дархлаажуулалтын цэгээр үйлчлүүлэгчид болон 

Налайх дүүргийн CU хоол, үйлдвэрлэлийн ажилчид, Төв аймгийн Алтанбулаг 

сумын Зэвсэгт хүчний 119-р анги, Офицеруудын ордон, Цэргийн дуу бүжгийн 

чуулга, Зэвсэгт хүчний 013, 150-р ангийн ажилтан, албан хаагчдыг хамруулав.   

Сорьцыг 2020 оны 08 дугаар сарын 26-ны өдрийн Эрүүл Мэндийн яамны  

сайд, Зам тээврийн хөгжлийн яамны сайдын хамтарсан А/410, А/165 тоот 

“Халдвартай материал, оношлогооны сорьц биобэлдмэл тээвэрлэх журам”-ын 

дагуу тээвэрлэж, ХӨСҮТ-ийн лабораторид авчирсан болно. 
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Энэхүү судалгааны ажил нь Эрүүл мэндийн яамны санхүүжилтээр 

хийгдсэн бөгөөд санхүүжүүлэгч байгууллага ямар нэгэн ашиг сонирхол 

агуулаагүй болно. 

 

Судалгаанд оролцогчдыг сонгосон байдал 

Судалгааны оролцогчдыг сонгохдоо Вероцелл (BBIBP), АстраЗенека 

(ChAdOx1nCov-19), Спутник V (Gam-Covid-Vac), Пфайзер (BNT162b2) дөрвөн 

төрлийн вакцины бүрэн тунд хамрагдсан, вакцины бүрэн тунд хамрагдахын өмнө 

эсвэл дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн,  вакцинд огт хамрагдаагүй зөвхөн 

КОВИД-19 халдварт өртсөн сайн дурын оролцогчид, КОВИД-19 халдварт өртөн  

эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлж буй үйлчлүүлэгчдээс таниулсан зөвшөөрөл авч, 

судалгаанд хамруулах шалгуурыг хангасан оролцогчдыг сонгосон. 

КОВИД-19 халдварт өртсөн оролцогчдыг сонгохдоо “Гэрэгэ систем”-д 

бүртгэгдсэн тухайн оролцогчийн бх-ПГУ-ын шинжилгээний хариуг үндэслэсэн 

болно.  

 

Судалгаанд хамруулах шалгуур  

• 18-аас дээш настай байх; 

• КОВИД-19 халдварын эсрэг нэг үйлдвэрийн вакцины бүрэн тун (2 тун)-д 

хамрагдсан байх; 

• 2 дахь тунг хийлгэснээс хойш хамгийн багадаа 14-өөс дээш хоносон байх; 

• Архаг хууч  өвчин эмгэггүй байх; 

• Асуумжийг өөрөө бөглөх чадвартай байх; 

• Судалгаанд оролцохыг зөвшөөрч, таниулсан зөвшөөрлийн хуудсанд гарын 

үсэг зурсан байх; 

 

Судалгаанаас хасах шалгуур  

• 18 нас  хүрээгүй;  

• КОВИД-19 халдварын эсрэг 2 өөр үйлдвэрийн вакцины 2 тунд  хамрагдсан; 

• КОВИД-19 халдварын эсрэг вакцины 2 дахь тунг хийлгээд 14 хоноогүй;   

• Ямар нэгэн дархлаа дарангуйлах/зохицуулах эмчилгээ хийлгэдэг; 

• Асуумжийг өөрөө бөглөх чадваргүй; 

• Таниулсан зөвшөөрлийн хуудас дээр гарын үсэг зураагүй 
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Судалгааны бүлэгт оролцогчдыг хамруулсан байдал 

Бид энэхүү судалгаанд 9 бүлгээр, бүлэг бүрт 50, нийт 450 оролцогч  

хамруулахаар төлөвлөж байсан. Гэтэл судалгаанд оролцогчдын асуумж, 

ажиглалт, сорьц цуглуулах явцад вакцины 2 тунд бүрэн хамрагдахын өмнө эсвэл 

2 тунд бүрэн хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн оролцогчид нэлээд 

их, нөхцөл байдал ялгаатай байсан тул вакцины бүрэн тунгийн өмнөх ба дараах 

КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгийн оролцогчдын тоог нэмж, нийт 575 

оролцогчийг хамрууллаа.  

 

Судалгааны бүлэг сонгосон байдал 

1. Вероцелл (BBIBP) вакцины хоёр тунд бүрэн хамрагдсан бүлэг (BBIBP бүлэг,  

n=50). 

2. АстраЗенека (ChAdOx1nCov-19) вакцины хоёр тунд бүрэн хамрагдсан 

бүлэг (ChAdOx1nCov-19 бүлэг, n=50). 

3. Спутник V (Gam-Covid-Vac) вакцины хоёр тунд бүрэн хамрагдсан бүлэг 

(Gam-Covid-Vac бүлэг, n=50). 

4. Пфайзер (BNT162b2) вакцины хоёр тунд бүрэн хамрагдсан бүлэг 

(BNT162b2 бүлэг, n=50). 

5. Дээрх дөрвөн төрлийн вакцинд огт хамрагдаагүй, зөвхөн КОВИД-19  

халдварт өртсөн бүлэг (КОВИД-19 бүлэг, n=50). Вакцинд хамрагдаагүй 

КОВИД-19 халдварт өртөн эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлж буй 32 оролцогч 

6. Вероцелл (BBIBP) вакцины хоёр тунд бүрэн хамрагдахын өмнө КОВИД-19 

халдварт өртсөн (BBIBP+КОВИД-19 бүлэг, n=26), хоёр тунд бүрэн 

хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлэг (BBIBP+КОВИД-19  

бүлэг, n=50). 

7. АстраЗенека (ChAdOx1nCov-19) вакцины хоёр тунд бүрэн хамрагдахын 

өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн (ChAdOx1nCov-19+КОВИД-19 бүлэг, 

n=23), хоёр тунд бүрэн хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн 

бүлэг (ChAdOx1nCov-19+КОВИД-19 бүлэг, n=50). 

8. Спутник V (Gam-Covid-Vac) вакцины хоёр тунд бүрэн хамрагдахын өмнө 

КОВИД-19 халдварт өртсөн (Gam-Covid-Vac-19+КОВИД-19 бүлэг, n=20), 

хоёр тунд бүрэн хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлэг 

(Gam-Covid-Vac-19+КОВИД-19 бүлэг, n=50). 

9. Пфайзер (BNT162b2) вакцины хоёр тунд бүрэн хамрагдахын өмнө КОВИД-

19 халдварт өртсөн (BNT162b2+КОВИД-19 бүлэг, n=24), хоёр тунд бүрэн 
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хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлэг (BNT162b2+КОВИД-

19 бүлэг, n=50). 

Судалгаанд хамрагдсан оролцогчдоос таниулсан зөвшөөрөл авсан байдал 

Бид судалгаанд хамрагдсан оролцогчдод судалгааны ажлын зорилго 

болон түүнтэй холбоотой мэдээллийг агуулсан таниулсан зөвшөөрлийн хуудсыг 

танилцуулан гарын үсэг зуруулж, ерөнхий мэдээллийн асуумж (оролцогчийн 

хувийн мэдээлэл болон вакцины мэдээлэл, КОВИД-19 халдварт өртсөн эсэх, 

өртсөн бол огноо, эмнэлзүйн шинж тэмдэг, эмчилгээ хийгдсэн байдал гэх мэт)-

ийг бөглүүлэн судалгаанд оролцох зөвшөөрөл авсан.  

 

2.2 Судалгааны сорьц цуглуулсан арга зүй 

Судалгаанд оролцогчдоос хамар-залгиурын арчдас болон захын венийн 

судасны цусны сорьцыг цуглуулсан.  

 

Хамар-залгиурын арчдас авах  

Сорьц авах үед өрөөнд байх хүний тоог хязгаарлаж зөвхөн үйлчлүүлэгчид 

тусламж үйлчилгээ үзүүлж байгаа эрүүл мэндийн ажилтныг байлцуулна. 

Шинжилгээ авах эрүүл мэндийн ажилтан нь хамгаалах хувцас хэрэгслийг бүрэн 

өмсч, амны хаалт, нүдний шил, нүүрний хаалт зүүнэ.  

 

Ажилбарт хэрэглэгдэх зүйлс:  

• Хамгаалах хувцас хэрэгсэл (шингэн үл нэвтрүүлэх материалаар 

хийгдсэн халад, шүүлтүүр бүхий N95 амны хаалт,нүдний шил эсвэл 

нүүрний хаалт, бээлий) 

• 7-8 см урт уян болон хатуу иштэй ариун бамбар 

• Вирус зөөвөрлөх стандарт орчин бүхий хуруу шил 

• Сорьц тээвэрлэх зориулалтын сав 

• Мөсөн элемент 

• Сорьцын дагалдах хуудас 

• Шилний харандаа 

• Хуурай сальфетка 

• Термометр 

• Гар халдваржуулагч 

• Аюулгүйн сав 

       Хамар-залгиурын арчдас авах явц:  
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   КОВИД-19 халдварт өртөн эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлж буй оролцогчоос 

хамар залгиурын арчдасны сорьцаг цуглуулахдаа үйлчлүүлсэгчийн толгойг бага 

зэрэг (450 өнцгөөр) гэдийлгэн суулгаж, бамбарыг хамрын хөндийн доод хэсгийг 

дагуулан зөөлөн тагнайтай параллелиар оруулж, салст бүрхүүлд зөөлөн шахаж 

эргүүлээд сугалж авна. Бамбарыг вирус тээвэрлэх стандарт орчин бүхий хуруу 

шилэнд хийж, бамбарын  ишийг ховил хэсгээр болгоомжтой хугалж хаяад хуруу 

шилийг сайтар таглана. Хамрын хөндийд бамбарыг оруулах үед саад учирвал 

хүчлэхгүй, эргүүлэх хөдөлгөөнөөр саадыг давах эсхүл ажилбарыг зогсооно. 

Цуглуулсан сорьц тус бүрт лабораторийн дугаар өгч тэмдэглэгээ хийнэ. 

   Сорьцыг асгарахаас сэргийлэн биоаюултай илгээмж, биобэлдмэл 

тээвэрлэх журмын дагуу гурвалсан баглааны зарчмыг баримтална. Сорьц 

цуглуулсан савны гадуур амыг нь битүүмжлэх боломж бүхий уутанд хийж, гадна 

талд нь “Биоаюултай”, “Халдвартай” гэсэн тэмдэглэгээг хийнэ. Сорьцыг шингээгч 

цаас болон самбайгаар ороон жийрэглэж хоёрдогч саванд хийнэ. Хоёрдогч 

саванд хэд хэдэн сорьцыг хийж болно, ингэхдээ тус тусад нь шингээгч 

материалаар орооно. Уг сорьцоо тусгай пластик саванд хөдөлгөөнгүй байрлуулж, 

таглаад мөсөн элемент бүхий гуравдагч саванд сорьцыг босоо байрлуулна. 

Савны дотор +2-оос +8 хэмийн хүйтэн хэлхээг баримтлан хянах зорилгоор 

термометр байрлуулна. Сорьцын дагалдах хуудсыг зөв, гаргацтай бөглөж, 

сорьцын хамт лабораторит хүргэнэ.  

 

Захын венийн судаснаас цусны сорьц авах 

Захын венийн судаснаас сорьц авахдаа нэг удаагийн 5 мл-ийн эзэлхүүнтэй 

вакумтейнер ашиглан, MNS:4621:2008 стандартын дагуу сорьцыг авсан. Захын 

венийн судаснаас сорьц авахдаа нэг удаагийн ариун хэрэгсэл ашиглаж, 

судалгаанд оролцогчдыг ямар нэгэн халдварт  өртөх эрсдлээс бүрэн хамгаалж 

ажилласан. 

  

Сорьц авах ажилбарт хэрэглэгдэх зүйлс: 

• 5мл-ийн эзэлхүүнтэй вакумтейнер  

• Хатгалт хийх нэг удаагийн зүү 

• Жинтүү буюу зөөлөвч дэр  

• Ариутгасан дэвсгэр 

• Чангалуур  

• Нэг удаагийн бээлий 
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• 70%-ийн спирттэй ариутгасан хөвөн 

• Цус тогтоох наалт 

• Аюулгүйн хайрцаг 

 

Сорьц авах ажилбарын явц:  

Сорьц авах ажилбарыг мэргэжлийн эмч эсвэл сувилагч гүйцэтгэнэ. 

Оролцогчийг сорьц авах ширээний ард суулган ямар зорилгоор ямар ажилбар 

хийх гэж буйгаа оролцогч бүрт тодорхой тайлбарлаж өгсний дараа хэрэглэгдэх 

нэг удаагийн эмнэлгийн жижиг хэрэгслүүдийг танилцуулж, шалгуулна. 

Оролцогчийн 1 гарыг жинтүү буюу зөөлөвч дэрэн дээр өөрт нь эвтэйхэн байдлаар 

байрлуулан гарыг нь атгуулж, хатгалт хийх хэсгээс дээш 2-3 см-ийн зайд 

чангалуурыг байрлуулна. Хатгалт хийх хэсгийг 70%-ийн спирттэй ариутгасан 

хөвөнгөөр цусны урсгалын дагуу арчин ариутгана. Нэг удаагийн зүүг задлан 

хатгах хэсгийн талбайд 45 градусын өнцөг үүсгэн судсанд хатгалт хийнэ. Хатгалт 

хийсэн зүүний үзүүрт цус орж ирмэгц зүүний эсрэг талын үзүүрийг вакумтейнерт 

бэхлэн байрлуулж, оролцогчийн гарын атгалтыг тавиулж, чангалуурыг аажим 

суллана. Вакумтейнерын хэмжээс хүртэл цус авч дуусмагц хатгалт хийсэн 

шархан дээр спирттэй хөвөн тавьж, зүүг авч, цус тогтоох наалтаар наан, 2-5 

минут цус тогттол дарахыг оролцогчдод сануулна. Ажилбарт ашигласан нэг 

удаагийн хэрэгслүүдийг аюулгүйн хайрцагт хийж, Эрүүл мэндийн сайдын 2017 

оны 12 дугаар сарын 12-ны өдрийн А/505 тоот “Эрүүл мэндийн байгууллагын 

аюултай хог хаягдлыг ангилах, цуглуулах, хадгалах, боловсруулах, устгах” 

зааврын дагуу устгана. Цуглуулсан сорьц тус бүрт лабораторийн дугаар өгч 

тэмдэглэгээ хийнэ. Захын венийн судаснаас авсан сорьцыг центрифуг (TD5A, 

БНХАУ)-т байрлуулан 3000 эргэлт/минут хурдтайгаар 15 минут эргүүлэн 

ийлдсийг нь ялгана. Ялгасан ийлдсийг 1.5 мл-ийн эффендорфийн тюбэнд савлаж 

-800С-ийн гүн хөлдөөгчинд хадгална. Нийт цуглуулсан бүх сорьцыг зөвхөн 

судалгааны зорилгоор ашигласан болно.  

Судалгаанд оролцогчдын мэдээллийг нууцлах үүднээс оролцогч тус 

бүрийн сорьцонд лабораторийн дугаар өгч кодолсон бөгөөд хувийн мэдээллийг 

судалгааны зорилгоор зөвхөн судалгааны багийн гишүүд ашигласан болно.  

 

3.3.  Судалгааны сорьц шинжилсэн арга аргачлал 

Судалгаанд хамрагдсан оролцогчдын хамар-залгиурын арчдас болон 

захын венийн судаснаас цуглуулсан сорьцод дараах арга зүйгээр бх-ПГУ (бодит 



44 

 

хугацааны полимеразийн гинжин урвал)-ын, дархлаа тогтцын  шинжилгээг 

ФХЭБУ (Фермент холбоот эсрэгбиеийн урвал) аргаар тус тус тодорхойлсон 

болно.  

 

Бх-ПГУ (Real time-Polymerase chain reaction, RT-PCR)-ын шинжилгээ  

• Seegene., Inc. Korea “STAPMag96 ProPrep C” оношлуур РНХ ялгах 

оношлуурыг ашиглан “SEEPREP 32TM” (Seegene Inc) бүрэн автомат 

машинаар оролцогчийн сорьцоос РНХ-ийг ялгав. 

• Seegene., Inc. Korea “AllplexTM SARS-CoV-2 Variants II assay” цомог 

оношуурыг ашиглан CFX96™ Real-time PCR System багжаар вирусийн 

ачаалалыг тодорхойлов.  

 

ФХЭБУ (Enzyme-linked immunosorbent assay, ELISA)-ын шинжилгээ 

• Wantai Bioparm компанийн “SARS-CoV-2 IgG”, “SARS-CoV-2 IgM” 

оношлуураар  SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг үүсч буй IgG болон IgM -ийн 

түвшинг тодорхойлов. 

• Proteintech. Inc компанийн “COVID-19 N and S1 RBD protein Human IgG kit” 

оношлуураар нийт эсрэгбиеийн түвшинг тодорхойлов.  

• Proteintech. Inc компанийн “Anti-SARS-CoV-2 N protein Human IgG ELISA kit” 

оношлуураар N уургийн эсрэг эсрэгбиеийн түвшинг тодорхойлов. 

• Proteintech. Inc компанийн “Anti-SARS-CoV-2 S-RBD protein Human IgG 

ELISA kit” оношлуураар S-RBD эсрэгбиеийн түвшинг тодорхойлов. 

• RayBiotech Life Inc. Компанийн “RayBio COVID-19 S-ACE2 Binding Assay 

Kit II” оношлуураар S-ACE2 холболтыг саатуулагч-саармажуулагч 

эсрэгбиеийг тодорхойлов.  
Дээрх шинжилгээнүүдийн арга аргачлалыг хавсралт Б-д хавсаргав.  
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Шинжилгээ хийхэд шаардлагатай нэмэлт материал: 

1. 450 нм-ийн шингээлтийг хэмждэг ELISA уншигч аппарат 

2. Сэгсрэгч  

3. 2 µl-1 мл хүртэлх эзэлхүүнтэй пипетикийн хошуу 

4. 1-10 µl, 1-25 мл хүртлэх хэмжээст автомат пипетик 

5. 100 мл болон 1000 мл-ийн багтаамжтай цилиндр 

6. Шингээгч цаас  

7. Нэрмэл эсвэл ионжуулсан ус 

8. Дээж шингэрүүлэлт хийх тюбүүд 
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Гуравдугаар бүлэг. СУДАЛГААНЫ ҮР ДҮН 

 

3.1 Монгол улсад КОВИД-19 халдвар анх илэрсэн  тохиолдлуудын 

халдварын дараах SARS-CoV-2 IgG, IgM болон SARS-CoV-2 вирусийн 

титрийн динамик  

Судалгаанд КОВИД-19 халдварт өртөж, ХӨСҮТ-ийн эмчилгээний тасагт 

хэвтэн эмчлүүлж буй 32 өвчтөнийг хамруулан, 45 хоногийн турш SARS-CoV-2 

вирусийн эсрэг дархлаа тогтоц, вирус биеэс бүрэн арилах хугацаа, түүний 

эмнэлзүйн хамаарал зэргийг харьцуулан судлав 

Судалгаанд хамрагдсан 32 өвчтний 20 (62.5%) нь эрэгтэй, 12 (37.5%) нь 

эмэгтэй өвчтөн байв. Тэдний дундаж нас 41 (20-91) байсан  ба 19-28 насны 6 

(18.7%) өвчтөн, 29-38 насны 11 (34.4%) өвчтөн, 39-48 насны 5 (15,6%) өвчтөн, 49-

58 насны 7 (21,9%) өвчтөн, 59-68 насны 1 (3.1%), 69-өөс дээш насны 2 (6.3%)  

өвчтөн байв. Эмнэлзүйн шинж тэмдгээр нь хөнгөн ба хүнд-хүндэвтэр гэж 2 бүлэгт 

хуваасан бөгөөд 23 (72%) өвчтөн нь хөнгөн эмнэлзүйн шинжтэй, үүний 16 (69.6%) 

нь эрэгтэй, 7 (30.4%) нь эмэгтэй; 9 (28%) өвчтөн нь хүнд-хүндэвтэр эмнэлзүйн 

шинжтэй, үүний 4 (44.4%)  нь эрэгтэй, 5 (55.5%) нь эмэгтэй байв (Хүснэгт 4.1). 

Хөнгөн бүлгийн өвчтний дундаж нас нь 36 (20-54), хүнд-хүндэвтэр бүлгийн 

өвчтний дундаж нас нь 54 (21-91) байгаагаас үзэхэд эмнэлзүйн шинж тэмдгийн 

ялгаа насны байдлаас хамааралтай байж болох юм гэж үзэж байна (Зураг 8А). 

Мөн тухайн 2 бүлгийн өвчтнүүдийн өвчний явцыг эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлсэн 

хугацаа буюу ор хоног, бүлгийн хамаарлаар нь харьцуулалт хийв (Зураг 8Б).  

 
Хүснэгт 4 КОВИД-19 халдварт өртөн эмнэлэгт хэмвтэн эмчлүүлсэн үйлчлүүлэгчийн ерөнхий 

мэдээлэл 

Бүлэг Насны ангилал Дундаж 

нас 

Хүйсийн ангилал 

19-28 29-38 39-48 49-58 59-68 69+ Эрэгтэй Эмэгтэй 

Хөнгөн          

(n=23; 2%) 

4(17.4%) 11(47.8%) 4(17.4%) 4(17.4%) - - 36(20-54) 16(69.6%) 7(30.4%) 

Хүнд-

хүндэвтэр 

(n=9; 28%) 

2(22.2%) - 1(11.1%) 3(33.4%) 1(11.1%) 2(22.2%) 54(21-91) 4(44.4%) 5(55.5%) 

Нийт           

(n=32; 

100%) 

6(18.7%) 11(34.4%) 5(15.6%) 7(21.9%) 1(3.1%) 2(6.3%) 41(20-91) 20(62.5%) 12(37.5%) 
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Зураг 8 SARS-CoV-2 халдвартай өвчтний эмнэл зүйн шинж тэмдгийн нас болон эмнэлэгт хэвтэн 

эмчлүүлсэн ор хоногийн хамраарал 

Тайлбар: (А) Эмнэлзүйн шинж тэмдэг ба насны хамаарал. (Б) Эмнэлзүйн шинж тэмдэг ба 

эмнэлэгт эмчлүүлсэн хугацааны хамаарал. **P<0.01 

 

КОВИД-19 халдварын эмнэлзүй өндөр настай хүмүүст хүнд хэлбэрээр 

илэрч [16], нас баралтын эрсдэл нас ахих тусам нэмэгдэж байгааг судлаачид 

тогтоожээ [17]. Бидний судалгаагаар ч өндөр настай хүмүүст эмнэлзүйн хүнд 

хэлбэрийн шинж тэмдэг илэрч, өвчин хүндрэх, эдгэрэлтийн явц удаашрах 

хандлага ажиглагдлаа. Харин 2 бүлэгт эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлсэн хугацааны 

хувьд тодорхой зөрүү гарсангүй (Зураг 8Б). Энэ нь өвчин эдгэрсэн гэж үзэх болон 

эмнэлгээс гаргах тухайн үеийн шалгуур үзүүлэлттэй хамааралтай байж болох юм.  

Амьсгалын дээд замын SARS-CoV-2 вирусийн ачаалал, цусан дахь 

вирусийн эсрэг эсрэгбиеийн таньцыг тодорхойлох зорилгоор судалгаанд 

оролцогчдоос 2-5 хоногийн давтамжтай авсан хамар залгиурын арчдас, 3-5 хоног 

тутамд захын венийн судаснаас цуглуулсан цусны ийлдсийг шинжилж, Ct утга 

болон IgG, IgM эсрэгбиеийг тодорхойлон, эмнэлзүйн шинж тэмдгээр нь 

харьцуулсан судалгаа хийв (Зураг 9).  
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Зураг 9 SARS-CoV-2 халдвартай өвчтний амьсгалын дээд замын вирусийн ачаалал болон цусан 

дахь эсрэгбие (IgM ба IgG)-ийн таньцын хөдлөлзүй.  

Тайлбар: (А) SARS-CoV-2 вирусийн ачаалал (Ct утга), эсрэгбие (IgM ба IgG) үүсэлтийн хөдлөл 

зүй /нийт оролцогчид/. (Б) SARS-CoV-2 вирусийн ачааллын хөдлөлзүй /эмнэлзүйн шинж тэмдгээр/. 

(В) IgG эсрэг бие үүсэлтийн хөдлөл зүй /эмнэлзүйн шинж тэмдгээр/. (Г) IgM эсрэг бие үүсэлтийн 

хөдлөл зүй /эмнэлзүйн шинж тэмдгээр/. 

 

Судалгааны үр дүнгээс харахад халдвар авсан эхний 7 хоногт Бх-ПГУ-ын 

Ct утга нь хүнд-хүндэвтэр хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй бүлгийн өвчтөнд 

дунджаар 19 (14-29) байсан бол хөнгөн хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй 

бүлгийн өвчтөнд дунджаар 25 (15-33) байсан. Вирусийн ачаалал хүнд-хүндэвтэр 

хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй бүлгийн өвчтний амьсгалын дээд замд үл 

ялиг илүү тодорхойлогдож, халдварын эхний 7 хоногт харьцангуй тогтвортой 

байснаа хоёр дахь 7 хоногт Ct утга аажим буурч, дөрөв дэх 7 хоногт судалгаанд 

хамрагдсан өвчтнүүдийн 90%-д нь SARS-CoV-2 вирусийн РНХ илрэхээ больсон.  

КОВИД-19 халдварын эхэн үед захын венийн судасны цусанд IgG эсрэгбие 

үүсч, таньц нь нэмэгдэж цаашид тогтворжих хандлагатай байсан бол халдварын 

хоёр дахь 7 хоногоос IgM эсрэгбие үүсч, цаашид таньц нь аажим буурч байв 

(Зураг 9А). Харин амьсгалын дээд замд SARS-CoV-2 вирусийн ачаалал буурах 

тусам эсрэгбиеийн таньц нэмэгдэж байгаа хөдлөлзүй тодорхой ажиглагдлаа. 

Вирусийн ачаалал болон эсрэгбие (IgG) хоорондоо хүчтэй урвуу хамааралтай 

байсан бөгөөд хамаарлын коэффицент (r) нь 0.8951 (IC 95%, 0.8025 0.09456; 
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p0.0001) байв. Ct  (Cycle threshould) утга нь эмнэлзүйн бүлгүүдэд онцын 

ялгаатай байсангүй (Зураг 4.2Б). 2 бүлгийн хооронд статистик зөрүү 

ажиглагдаагүй нь судалгаанд хамрагдсан хүнд-хүндэвтэр эмнэлзүйн шинж 

тэмдэгтэй өвчтний тоо цөөн байсантай холбоотой байж болох юм.  

SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг IgG эсрэгбиеийн таньц хүнд-хүндэвтэр 

хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй өвчтөнд огцом өсч, цаашид тогтвортой 

өндөр таньцтай хэвээр байсан бол хөнгөн хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй 

өвчтөнд аажим өсөх хандлагатай байв (Зураг 9В). Харин IgM эсрэгбиеийн таньц 

хүнд-хүндэвтэр хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй өвчтөнд 2-3 дахь 7 хоногт 

өндөр байснаа буурсан бол хөнгөн хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй 

өвчтөнд 16-20 дахь хоногт таньц бага зэрэг нэмэгдсэн байна (Зураг 9Г). Хүнд-

хүндэвтэр өвчтний IgM үүсэлтийг хөнгөн хэлбэрийн өвчтнийхтэй харьцуулахад 

статистикийн хувьд ялгаатай (p0.001) байна. Харин 2 бүлгийн IgG нь 14-28 дахь 

хоногтоо ялгаатай (p0.05) байсан бөгөөд эхний хоёр 7 хоног болон тав дахь 7 

хоногоос хойш хоёр бүлгийн хооронд статистик ялгаа ажиглагдсангүй. 

Мөн амьсгалын дээд замын вирусын ачаалал болон цусанд үүссэн 

эсрэгбиеийн таньцын хөдлөлзүй насны хамааралтай эсэхийг судаллаа.  Зарим 

судалгаанд хамар залгиурын арчдас дахь Ct утга насны хамааралтай гарч байсан 

[17] боловч бидний судалгаагаар насны хамаарал төдийлөн ажиглагдсангүй, энэ 

нь манай судалгааны түүврийн хэмжээ цөөн байснаас шалтгаалсан байх 

магадлалтай юм (Зураг 10).  

 

 

Зураг 10 SARS-CoV-2 халдвартай өвчтний амьсгалын дээд замын вирусийн ачаалал, цусан дахь 

эсрэгбиеийн таньцын хөдлөлзүй болон насны хамаарал. 

 Тайлбар: (А) Амьсгалын дээд замын вирусийн ачааллын хөдлөлзүй /насны бүлгээр/. (Б) Цусан 

дахь вирусийн эсрэг өвөрмөц эсрэгбие (IgG)-ийн таньцын хөдлөлзүй /насны бүлгээр/.  
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Судалгаанд хамрагдсан 32 өвчтний  30 (93.75%) өвчтөнд SARS-CoV-2 

вирусийн эсрэг эсрэгбие үүссэн (шинжилгээний цомгийн “эерэг” гэсэн босго 

шалгуур /≥1/-т хүрсэн) бол 2 (6.25%) өвчтөнд IgG эсрэгбиеийн таньц сул (босго 

шалгуурт хүрээгүй) байв. Шинж тэмдэггүй, эмнэлзүйн хөнгөн явцтай зарим 

тохиолдолд SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг өвөрмөц эсрэгбие үүсэлт сул байдаг 

байна. (Зураг 11Г). 

Судалгаанд хамрагдсан бүх оролцогчдоос төлөөлөл болгон хөнгөн 

хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй 4, хүнд-хүндэвтэр хэлбэрийн эмнэлзүйн 

шинж тэмдэгтэй 4 өвчтөнг сонгон авч өвчний явц, шинжилгээний үр дүн, ажиглан 

амьсгалын дээд замын вирусийн ачаалал, цусан дахь эсрэгбиеийн таньцын 

хөдлөл зүйг харьцуулан судаллаа. Хөнгөн хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй 

тохиолдлуудын судалгааны үр дүнг зураг 11-т, хүнд-хүндэвтэр хэлбэрийн 

эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй тохиолдлуудын судалгааны үр дүнг зураг 12-т үзүүлэв.  

 

Зураг 11 Хөнгөн хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй тохиолдлуудын вирусийн ачаалал болон 

IgM, IgG эсрэгбиеийн таньцын хөдлөлзүй.  

Тайлбар: (А) Өвчтөн 7. (Б) Өвчтөн 8. (В) Өвчтөн 13. (Г) Өвчтөн 21.  
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Зураг 12 Хүнд-хүндэвтэр хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй тохиолдлуудын вирусийн 

ачаалал болон IgM, IgG эсрэгбиеийн таньцын хөдлөлзүй. 

тайлбар: (А) Өвчтөн 26. (Б) Өвчтөн 28. (В) Өвчтөн 31. (Г) Өвчтөн 32. 

 

Тохиолдол 1 (Өвчтөн 7) 

47 настай, эрэгтэй. КОВИД-19 халдварын хөнгөн хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж 

тэмдэгтэй ч вирусийн РНХ 30 хоног илэрсэн байна. Вирусийн эсрэг IgG-ийн таньц 

халдварын 12 дахь хоногоос огцом өссөн, IgM-ийн таньц маш бага хэмжээтэйгээр 

тодорхойлогдоод даруй буурсан байдалтай харагдаж байгаа хэдий ч тухайн үр дүн 

оношлуурын “эерэг” гэсэн босго шалгуур (≥1)-т хүрээгүй байна (Зураг 11А).  

Тохиолдол 3 (Өвчтөн 13) 

34 настай, эмэгтэй. КОВИД-19 халдварын эмнэлзүйн явц хөнгөн. Вирусийн 

ачаалал 7 хоногийн турш идэвхтэй байсан бөгөөд 15 дахь хоногоос буурч, 27 дахь 

хоногоос вирус илрээгүй. Харин IgG эсрэгбие нь 6 дахь хоногоос эхэлж өссөн бол  

IgM нь арай хожуу үед  илэрч, өсөөд аажмаар 21 дэх хоногоос буурсан байна 

(Зураг 11В).  

Тохиолдол 2 (Өвчтөн  28) 

47 настай, эмэгтэй. Хавсарсан эмгэггүй, өвчний явц хүнд хэлбэрээр илэрсэн. Шинж 

тэмдэг илэрснээс хойш 8 дахь хоногтоо шинжилгээ өгч вирус илэрсэн. Вирусийн 

ачаалал 12 дахь хоног дээрээ буурч, улмаар 35 дахь хоногоос арилсан. IgM ба IgG 
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өвчин илэрсэн эхний 7 хоногтоо тодорхойлогдсон бөгөөд IgM-ийн таньц 15 дахь 

хоногоос эхлэн буурч, IgG-ийн таньц аажим өсч, тогтворжсон (Зураг 12Б). 

Тохиолдол 4 (Өвчтөн 32) 

66 настай, эрэгтэй. Халдвар авснаас хойш ойролцоогоор 2 хоногийн дараа 

ханиалгах, сульдах, хоолонд дургүй болох шинж тэмдэг эхэлсэн. Хамар залгиурын 

арчдаст вирусийн РНХ 31 хоногийн турш илрээд, аажим арилсан. Халдварын эхэн 

үед IgM илрээгүй, харин IgG эрт илэрсэн тохиолдол ажиглагдлаа (Зураг 12Г). 

Дашрамд хэлэхэд SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг дархлаа тогтцыг үнэлсэн зарим 

судалгаанд халдварын эхэн үед цусан дахь IgG-ийн түвшин IgM-тэй харьцуулахад 

өндөр байсныг дурьджээ [19].  

 

3.2.  КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцины бүрэн тунд хамрагдсан, вакцинд 

бүрэн тунд хамрагдахын өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн нийт 

эсрэгбие, S-RBD эсрэгбие, саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшинг 

харьцуулан судалсан дүн  

  SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг вакцинд хамрагдаагүй зөвхөн КОВИД-19 

халдварт өртсөн (КОВИД-19), Вероцелл, АстраЗенека, Спутник V, Пфайзер гэсэн 

4 төрлийн вакцины бүрүэн тунд хамрагдсан (BBIBP, n=28; ChAdOx1nCov-19, n=25; 

Gam-Covid-Vac, n=21; BNT162b2, n=25), дээрх 4 төрлийн вакцины бүрэн тунд  

хамрагдахаас 3-5 сарын өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн (BBIBP+КОВИД-19, 

n=26; ChAdOx1nCov-19+КОВИД-19, n=23; Gam-Covid-Vac+КОВИД-19, n=20; 

BNT162b2+КОВИД-19, n=24) нийт 214 оролцогчийг судалгааны 9 бүлэгт 

хамруулан нийт эсрэгбие, S-RBD эсрэгбие, саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшинг 

харьцуулан судаллаа.  

Нийт оролцогчийн 97 (45.3%) нь эрэгтэй, 117 (54.7%) нь эмэгтэй байсан ба 

насны хувьд 18-25 насны 34 (15.9%), 26-35 насны 43 (20.1%), 36-45 насны 57 

(26.6%), 46-55 насны 43 (20.1%), 56-аас дээш насны 37 (17.3%) оролцогч байв. 

Бүлэг тус бүрийн оролцогчдыг хүйсээр нь авч үзвэл КОВИД-19 бүлгийн 22 

оролцогчийн  10 (45.5%) нь эрэгтэй, 12 (54.5%) нь эмэгтэй, BBIBP  бүлгийн 28 

оролцогчийн 12 (42.9%) нь эрэгтэй, 16 (57.1%) нь эмэгтэй, BBIBP+КОВИД-19  

бүлгийн 26 оролцогчийн 11 (42.3%) нь эрэгтэй, 15 (57.6%) нь эмэгтэй, ChAdOx1n-

CoV-19 бүлгийн 25 оролцогчийн 14 (56%) нь эрэгтэй, 11 (44%) нь эмэгтэй, 

ChAdOx1n-CoV-19+КОВИД-19 бүлгийн 23 оролцогчийн 13 (56.5%) нь эрэгтэй, 10 

(43.5%) нь эмэгтэй,  Gam-COVID-Vac  бүлгийн 21 оролцогчийн 9 (42.9%) нь 
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эрэгтэй, 12 (57.1%) нь эмэгтэй, Gam-COVID-Vac+КОВИД-19 бүлгийн 20 

оролцогчийн 7 (35%) нь эрэгтэй, 13 (65%) нь эмэгтэй, BNT162b2 бүлгийн 25 

оролцогчийн 11 (44%) нь эрэгтэй, 14 (56%) нь эмэгтэй, BNT162b2+КОВИД-19 

бүлгийн 24 оролцогчийн 10 (41.7%) нь эрэгтэй, 14 (58.3%) нь эмэгтэй байв 

(Хүснэгт 4.2). 

Судалгааны 9 бүлгийн нийт оролцогчдын захын венийн судаснаас цусны 

сорьц цуглуулан авч, нийт эсрэгбие, S-RBD эсрэгбие, саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн түвшинг тодорхойлж, вакцинд огт хамрагдаагүй зөвхөн КОВИД-19  

халдварт өртсөн бүлгийг вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлгүүд болон вакцины 

бүрэн тунд хамрагдахаас өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдтэй тус тус 

харьцуулан судалсан.  

 
Хүснэгт 5 КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцинтай, вакцины өмнө КОВИД-19халдварт өртсөн 

бүлгүүдийн оролцогчдын мэдээлэл 

Бүлэг 
Насны ангилал  Хүйсийн ангилал 

19-28 29-38 39-48 49-58 59-68 69+ Эрэгтэй Эмэгтэй 

КОВИД-19  (n=22) 3(13.6%) 4(18.2%) 5(22.7%) 4(18.2%) 4(18.2%) 2(9.1%) 10(45.5%) 12(54.5%) 

BBIBP (n=28) 8(28.6%) 6(21.4%) 7(25.0%) 4(14.3%) 2(7.1%) 1(3.6%) 12(42.9%) 16(57.1%) 

BBIBP+КОВИД-

19 (n=26) 

4(15.5%) 5(19.2%) 6(23.1%) 5(19.2%) 3(11.5%) 3(11.5%) 11(42.3%) 15(57.6%) 

ChAdOx1nCoV-19 

(n=25) 

6(24%) 7(28%) 8(32%) 4(16%) - - 14(56%) 11(44%) 

ChAdOx1nCoV-19       

+КОВИД-19 

(n=23) 

3(13.1%) 7(30.4%) 6(26.1%) 5(21.7%) 2(8.7%) - 13(56.5%) 10(43.5%) 

Gam-Covid-Vac 

(n=21) 

2(9.4%) 4(19.1%) 3(14.3%) 4(19.1%) 5(23.8%) 3(14.3%) 9(42.9%) 12(57.1%) 

Gam-Covid-Vac 

+КОВИД-19 

(n=20) 

2(10%) 3(15%) 5(25%) 6(30%) 2(10%) 2(10%) 7(35%) 13(65%) 

BNT162b2 (n=25) 4(16%) 5(20%) 6(24%) 6(24%) 3(12%) 1(4%) 11(44%) 14(56%) 

BNT162b2 

+КОВИД-19 

(n=24) 

3(12.5%) 5(20.8%) 7(29.2%) 4(16.7%) 3(12.5%) 2(8.3%) 10(41.7%) 14(58.3%) 

Нийт (n=214) 35(16.4%) 46(21.5%) 53(24.8%) 42(19.6%) 24(11.2%) 14(6.5%) 97(45.3%) 117(54.7%) 
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Хүснэгт 6 КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцинтай, вакцины өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн 

бүлгүүдийн эсрэгбиеийн түвшин 

Д/Д Бүлэг 
Нийт эсрэгбиеийн 

түвшин [Unit/ml] 

S-RBD эсрэгбиеийн 

түвшин [ng/ml] 

Саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн 

түвшин [µg/ml] 

1 BBIBP (n=28) 16.49±1.07 121.79±143.69 10.05±10.98 

2 ChAdOx1nCoV-19 (n=25) 18.08±1.35 165.22±54.19 13.93±8.15 

3 Gam-Covid-Vac (n=21) 18.32±3.90 187.88±45.08 14.89±8.95 

4 BNT162b2 (n=25) 18.47±0.79 228.71±68.33 17.06±5.46 

5 КОВИД-19  (n=22) 13.98±6.06 13.45±14.19 1.50±2.58 

6 BBIBP+КОВИД-19 (n=26) 18.75±1.63 194.28±174.49 15.29±6.89 

7 ChAdOx1nCoV-19 

+КОВИД-19  (n=23) 

20.82±0.51 317.14±122.53 21.52±6.70 

8 Gam-Covid-Vac+КОВИД-19  

(n=20) 

20.97±3.25 318.32±171.04 21.93±9.10 

9 BNT162b2+КОВИД-19  

(n=24) 

21.07±1.83 400.0±130.84 25.35±7.27 

Нийт (n=214) 18.55±2.13 216±116.44 15.72±7.12 

Тайлбар: Гурван төрлийн эсрэгбиеийн түвшин нь дундаж утга ± стандарт хазайлтаар 

илэрхийлэгдсэн. 

 

3.2.1 Нийт эсрэгбиеийн түвшин 

Нийт эсрэгбиеийн түвшинг бүлэг тус бүрээр авч үзвэл КОВИД-19  бүлэгт 

13.98±6.06; BBIBP бүлэгт 16.49±1.07, BBIBP+КОВИД-19 бүлэгт 18.75±1.63; 

ChAdOx1nCoV-19 бүлэгт 18.02±1.35, ChAdOx1nCoV-19+КОВИД-19 бүлэгт 

20.82±0.51; Gam-Covid-Vac бүлэгт 18.32±3.90, Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 бүлэгт 

20.97±3.25; BNT162b2 бүлэгт 18.47±0.79, BNT162b2+КОВИД-19 бүлэгт 21.07±1.83 

байна (Хүснэгт 6).  

КОВИД-19 бүлгийн нийт эсрэгбиеийн түвшинг вакцины бүрэн тунд бүрэн 

хамрагдсан болон вакцины бүрэн тунд хамрагдахын өмнө КОВИД-19 халдварт 

өртсөн бүлгүүдийн нийт эсрэгбиеийн түвшинтэй харьцуулан судлахад КОВИД-

19:BBIBP [13.98:16.49], [P˂0.05], КОВИД-19:BBIBP+КОВИД-19 [13.98:18.75], 

[P˂0.01] (Зураг 13А); КОВИД-19:ChAdOx1nCoV-19 [13.98:18.02], [P˂0.05], КОВИД-

19:ChAdOx1nCoV-19+КОВИД-19 [13.98:20.82], [P˂0.001] (Зураг 13Б); КОВИД-

19:Gam-Covid-Vac [13.98:18.32],  [P˂0.05], КОВИД-19:Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 

[13.98:20.97], [P˂0.05] (Зураг 4.6В);  КОВИД-19:BNT162b2 [13.98:18.47], [P˂0.05], 

КОВИД-19:BNT162b2+КОВИД-19 [13.98:21.07], [P˂0.01] (Зураг 13Г) статистикийн 

ач холбогдол бүхий ялгаа тус тус ажиглагдлаа. Харин вакцины бурэн тунд 

хамрагдсан болон вакцины бурэн тунд хамрагдахын өмнө КОВИД-19  халдварт 

өртсөн бүлгүүдийн нийт эсрэгбиеийн түвшинг харьцуулахад 
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BBIBP:BBIBP+КОВИД-19 [16.49:18.75], Gam-Covid-Vac:Gam-Covid-Vac+КОВИД-

19 [18.32:20.97], BNT162b2:BNT162b2+КОВИД-19 [18.47:21.07] P˂0.05; 

ChAdOx1nCoV-19:ChAdOx1nCoV-19+КОВИД-19 бүлгийн хооронд [18.02:20.82], 

[P˂0.01] статистикийн ач холбогдол бүхий ялгаатай байв. 

Шинжилгээний үр дүнгээс харахад КОВИД-19 бүлгийн нийт эсрэгбиеийн 

түвшин хамгийн бага, вакцины бурэн тунд хамрагдахын өмнө КОВИД-19  

халдварт өртсөн бүлгүүдийн нийт эсрэгбиеийн түвшин хамгийн өндөр тогтсон 

байсан бол вакцинаар өдөөгдсөн бүлгүүдийн нийт эсрэгбиеийн түвшин ойролцоо 

тогтсон байлаа (Зураг 4.6). 

 

Зураг 13 КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцины бүрэн тунд хамрагдсан, вакцины бүрэн тунд 

хамрагдахын өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн нийт эсрэгбиеийн түвшин.  

Тайлбар: А) BBIBP Б) ChAdOx1nCoV-19 В) Gam-Covid-Vac Г) BNT162b2 вакцинаар өдөөгдсөн 

бүлэг. *P˂0.05, **P˂0.01, ***P˂0.001, ****P˂0.0001 

 

3.2.2 S-RBD эсрэгбиеийн түвшин 

S-RBD эсрэгбиеийн түвшинг бүлэг тус бүрээр авч үзвэл КОВИД-19 бүлэгт 

13.45±14.19; BBIBP бүлэгт 121.79±149.69, BBIBP+КОВИД-19 бүлэгт 

194.28±174,49; ChAdOx1nCoV-19 бүлэгт 165.22±54.19, ChAdOx1nCoV-19 
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+КОВИД-19 бүлэгт 317.14±122.53; Gam-Covid-Vac бүлэгт 187.88±45.08, Gam-

Covid-Vac+КОВИД-19 бүлэгт 318.32±171.04; BNT162b2 бүлэгт 228.71±68.33, 

BNT162b2+КОВИД-19 бүлэгт 400.0±130.84 байна (Хүснэгт 6).   

КОВИД-19 бүлгийн  S-RBD эсрэгбиеийн түвшинг вакцины бурэн тунд 

хамрагдсан болон вакцины бурэн тунд хамрагдахаас өмнө КОВИД-19 халдварт 

өртсөн бүлгүүдийн S-RBD эсрэгбиеийн түвшинтэй харьцуулахад КОВИД-

19:BBIBP [13.45:121.79], [P˂0.05], КОВИД-19:BBIBP+КОВИД-19 [13.45:194.28], 

[P˂0.01] (Зураг 14А); КОВИД-19:ChAdOx1nCoV-19 [13.45:165.22], [P˂0.001], 

КОВИД-19:ChAdOx1nCoV-19 +КОВИД-19 [13.45:317.14], [P˂0.001] (Зураг 14Б);  

КОВИД-19:Gam-Covid-Vac [13.45:187.88], [P˂0.001], КОВИД-19:Gam-Covid-

Vac+КОВИД-19 [13.45:318.32], [P˂0.0001] (Зураг 14В);  КОВИД-19:BNT162b2 

[13.45:228.71], [P˂0.0001], КОВИД-19:BNT162b2+КОВИД-19 [13.45:400.0], 

[P˂0.0001] (Зураг 14Г) статистик ач холбогдол бүхий ялгаатай байв. Харин 

вакцины бурэн тунд хамрагдсан болон вакцины бурэн тундбүрэн хамрагдахын 

өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн S-RBD эсрэгбиеийн түвшинг 

харьцуулахад BBIBP:BBIBP+КОВИД-19 [121.79:194.28], [P˂0.05] (Зураг  14А); 

ChAdOx1nCoV-19:ChAdOx1nCoV-19+КОВИД-19 [165.22:317.14], [P˂0.0001] 

(Зураг 14Б); Gam-Covid-Vac:Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 [187.88:318.22], [P˂0.05] 

(Зураг 14В); BNT162b2:BNT162b2+КОВИД-19 [228.71:400.0], [P˂0.001] (Зураг 14Г) 

статистик ач холбогдол бүхий ялгаа ажиглагдлаа.  

BBIBP+КОВИД-19 бүлгийн S-RBD эсрэгбиеийн түвшин хамгийн бага, 

BNT162b2+КОВИД-19 бүлгийн S-RBD эсрэгбиеийн түвшин хамгийн өндөр тогтсон 

байсан бол ChAdOx1nCoV-19 +КОВИД-19, Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 

бүлгүүдийн  байна S-RBD эсрэгбиеийн түвшин ойролцоо тогтсон байв (Зураг 14). 
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Зураг 14 КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцины бүрэн тунд хамрагдсан, вакцины бүрэн тунд 

хамрагдахын өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн S-RBD эсрэгбиеийн түвшин. 

Тайлбар: А) BBIBP Б) ChAdOx1nCoV-19 В) Gam-Covid-Vac Г) BNT162b2 вакцинаар өдөөгдсөн 

бүлэг. *P˂0.05, **P˂0.01, ***P˂0.001, ****P˂0.0001 

 

3.2.3 Саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшин 

Саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшинг бүлэг тус бүрээр авч үзвэл КОВИД-

19 бүлэгт 1.50±2.58; BBIBP бүлэгт 10.05±10.98, BBIBP+КОВИД-19 бүлэгт 

15.29±6.89; ChAdOx1nCoV-19 бүлэгт 13.93±8.15, ChAdOx1nCoV-19 +КОВИД-19 

бүлэгт 21.52±6.70; Gam-Covid-Vac бүлэгт 14.89±8.95, Gam-Covid-Vac +КОВИД-19 

бүлэгт 21.93±9.10; BNT162b2 бүлэгт 17.06±5.46, BNT162b2+КОВИД-19 бүлэгт 

25.35±7.27 байв (Хүснэгт 15). 

КОВИД-19 бүлгийн саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшинг вакцины бурэн 

тунд хамрагдсан бүлгүүдийн болон вакцины бурэн тунд хамрагдахаас өмнө 

КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшинтэй 

харьцуулан судлахад КОВИД-19:BBIBP [1.50:10.05], [P˂0.05], КОВИД-

19:BBIBP+КОВИД-19 [1.50:15.29], [P˂0.01] (Зураг 15A); КОВИД-19:ChAdOx1nCoV-
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19 [1.50:13.93], [P˂0.001], КОВИД-19:ChAdOx1nCoV-19 +КОВИД-19 [1.50:21.52], 

[P˂0.0001] (Зураг 14Б); КОВИД-19:Gam-Covid-Vac [1.50:14.89], [P˂0.01], КОВИД-

19:Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 [1.50:21.93], [P˂0.0001] (Зураг 15В);  КОВИД-

19:BNT162b2 [1.50:17.06], [P˂0.0001], КОВИД-19:BNT162b2+КОВИД-19 

[1.50:25.35], [P˂0.0001] (Зураг 15Г) статистик ач холбогдол бүхий ялгаатай үр дүн 

ажиглагдав. Мөн вакцины бурэн тунд хамрагдсан бүлгүүдийн SARS-CoV-2 

саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшинг вакцины бурэн тунд хамрагдахын өмнө 

КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн SARS-CoV-2 саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн түвшинтэй харьцуулахад ChAdOx1nCoV-19:ChAdOx1nCoV-

19+КОВИД-19 бүлгийн хооронд [13.93:21.53], [P˂0.05] (Зураг 15Б); 

BNT162b2:BNT162b2+КОВИД-19 бүлгийн хооронд [17.06:25.35], [P˂0.05] (Зураг 

15Г)  статистик ач холбогдол бүхий ялгаатай үр дүн ажиглагдсан  ба 

BBIBP:BBIBP+КОВИД-19, Gam-Covid-Vac:Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 бүлгүүдийн 

хооронд статистик ач холбогдол бүхий  ялгаа илэрсэнгүй (Зураг 15 А,В).   

BNT162b2 вакцинаар өдөөгдсөн болон уг вакцины бүрэн тунд хамрагдахын 

өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн саармагжуулагч эсрэгбиеийн 

түвшин хамгийн өндөр, BBIBP вакцинаар өдөөгдсөн болон уг вакцины бүрэн тунд 

хамрагдахын өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн түвшин хамгийн бага, ChAdOx1nCoV-19, Gam-Covid-Vac вакцинаар 

өдөөгдсөн болон тус вакцинуудын бүрэн хамрагдахын өмнө КОВИД-19 халдварт 

өртсөн бүлгүүдийн саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшин ойролцоо тогтсон үр дүн 

тодорхойлогдов.  
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Зураг 15 КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцинтай болон вакцины өмнө КОВИД-19  халдварт өртсөн 

бүлгүүдийн саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшин.  

Тайлбар: А) BBIBP  Б) ChAdOx1n-CoV-19 В) Gam-Covid-Vac Г) BNT162b2 вакцинаар өдөөгдсөн 

бүлэг. *P˂0.05, **P˂0.01, ***P˂0.001, ****P˂0.0001 

 

Вакцинжуулалтаар өгөөгдсөн эсрэгбиеийн түвшин вакцины төрлөөс 

хамаарах нь  

BBIBP, ChAdOx1n-CoV-19, Gam-Covid-Vac, BNT162b2 вакцины бурэн тунд 

хамрагдсан бүлгүүдийн нийт эсрэгбие, S-RBD эсрэгбие, саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн түвшинг харьцуулан судлав.  

Нийт эсрэгбиеийн түвшин: BBIBP:ChAdOx1n-CoV-19 бүлгийн хооронд 

[16.49:18.08], [P˂0.05]; BBIBP:Gam-Covid-Vac бүлгийн хооронд [16.49:18.32], 

[P˂0.05]; BBIBP:BNT162b2 бүлгийн хооронд [16.49:18.47], [P˂0.01] статистик ач 

холбогдол бүхий ялгаатай үр дүн илэрсэн бол бусад бүлгүүдийн хооронд ялгаа 

илэрсэнгүй (Зураг 16А).  

S-RBD эсрэгбиеийн түвшин: BBIBP:BNT162b2 бүлгийн хооронд 

[121.79:228.72], [P˂0.05]; ChAdOx1n-CoV-19:BNT162b2 бүлгийн хооронд 
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[165.22:228.71], [P˂0.05] статистик ач холбогдол бүхий ялгаатай үр дүн 

тодорхойлогдсон ба бусад бүлгүүдийн хооронд статистик ач холбогдол бүхий 

ялгаа ажиглагдсангүй (Зураг 16Б).  

Саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшин: BBIBP:BNT162b2 бүлгийн хооронд 

[10.05:17.06],  [P˂0.05] статистик ач холбогдол бүхий ялгаатай үр дүн илэрсэн ба 

бусад бүлгүүдийн хооронд ялгаа илэрсэнгүй (Зураг 16В). Нийт эсрэгбиеийн 

түвшин BBIBP вакцинаар өдөөгдсөн бүлэгт бага, ChAdOx1nCoV-19, Gam-Covid-

Vac, BNT162b2 вакцинуудаар өдөөгдсөн бүлэгт ойролцоо үүссэн байна. S-RBD 

эсрэгбие, саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшин BNT162b2 вакцинаар өдөөгдсөн 

бүлэгт хамгийн өндөр, BBIBP вакцинаар өдөөгдсөн бүлэгт хамгийн бага, 

ChAdOx1nCoV-19, Gam-Covid-Vac вакцинаар өдөөгдсөн бүлгүүдэд ойролцоо 

тогтсон байна (Зураг 14А, Б, В) 

 

Зураг 16 Вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлгүүдийн нийт эсрэгбие, S-RBD эсрэгбие, 

саармагжуулагч эсрэгбиеийн  түвшин.  

Тайлбар: А) Нийт эсрэгбиеийн түвшин. Б)  S-RBD эсрэгбиеийн түвшин. В) Саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн түвшин.  *P˂0.05, **P˂0.01, ***P˂0.001, ****P˂0.0001 

 

КОВИД-19 халдварт өртсөний дараах вакцинжуулалтаар өдөөгдсөн 

эсрэгбиеийн түвшин вакцины төрлөөс хамаарах нь 

BBIBP, ChAdOx1n-CoV-19, Gam-Covid-Vac, BNT162b2 вакцины бурэн тунд 

хамрагдахын өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн гурван төрлийн 

эсрэгбиеийн түвшинг харьцуулан судлахад  нийт эсрэгбие болон S-RBD 

эсрэгбиеийн түвшин нь BBIBP+КОВИД-19:ChAdOx1nCoV-19+КОВИД-19  (P˂0.05);  

BBIBP+КОВИД-19:Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 (P˂0.05); BBIBP+КОВИД-

19:BNT162b2+КОВИД-19 (P˂0.05) бүлгүүдэд статистик ач холбогдол бүхий 

ялгаатай байгаа бол бусад бүлгийн хооронд ялгаагүй байна (Зураг 17А, Б). Мөн 

ChAdOx1nCoV-19, Gam-Covid-Vac болон BNT162b2 вакцины бүрэн тунд 
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хамрагдахын КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн нийт эсрэгбиеийн түвшин 

ойролцоо тогтсон байна (Зураг 17А). Харин саармагжуулагч эсрэгбиеийн 

түвшний хувьд BBIBP+КОВИД-19:ChAdOx1nCoV-19+КОВИД-19 (P˂0.05) болон 

BBIBP+КОВИД-19:BNT162b2+КОВИД-19 бүлгүүдийн хооронд (P˂0.05) статистик 

ач холбогдол бүхий ялгаа ажиглагдсан бөгөөд бусад бүлгийн хооронд ялгаа 

ажиглагдсангүй (Зураг 17В). BNT162b2+КОВИД-19 бүлгийн S-RBD эсрэгбие 

болон саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшин хамгийн өндөр, ChAdOx1nCoV-19 

+КОВИД-19, Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 бүлгүүдийн S-RBD эсрэгбие, 

саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшин ойролцоо үүссэн бол BBIBP+КОВИД-19 

бүлгийн S-RBD эсрэгбие, саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшин хамгийн бага 

тогтсон байлаа (Зураг 17Б, В). 

 

Зураг 17 Вакцины бүрэн тунд хамрагдахын өмнө КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн нийт 

эсрэгбие, S-RBD эсрэгбие, саармагжуулагч эсрэгбиеийн  түвшин.  

Тайлбар: А) Нийт эсрэгбиеийн түвшин. Б) S-RBD эсрэгбиеийн түвшин. В) Саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн түвшин.  *P˂0.05, **P˂0.01, ***P˂0.001, ****P˂0.0001 
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3.3 КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцины бүрэн тунд хамрагдсан, вакцины 

бүрэн тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн 

SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг үүссэн нийт эсрэгбие, S-RBD уургийн эсрэг IgG, 

N уургийн эсрэг IgG эсрэгбиеийн түвшинг харьцуулан судалсан дүн 

Вакцинд огт хамрагдаагүй, зөвхөн КОВИД-19 халдварт өртсөн (КОВИД-19), 

КОВИД-19 халдварт өртөөгүй, Вероцелл, АстраЗенека, Спутник V, Пфайзер 

гэсэн 4 төрлийн вакцины бүрэн тунд хамрагдсан (BBIBP; ChAdOx1nCov-19; Gam-

Covid-Vac; BNT162b2), дээрх 4 төрлийн вакцины бүрэн тунд хамрагдсанаас хойш 

178-221 хоногийн дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн (BBIBP+КОВИД-19; 

ChAdOx1nCov-19+КОВИД-19; Gam-Covid-Vac+КОВИД-19; NT162b2+КОВИД-19) 

оролцогчдыг 9 бүлэг болгон, 1 бүлэгт 50 оролцогч, нийт 450 оролцогчийг 

хамруулан судаллаа.   

 Нийт 450 оролцогчийн 237 (52.7%) нь эмэгтэй, 213 (47.3%) нь эрэгтэй 

оролцогч байв. Оролцогчдыг насны байдлаар нь ангилан авч үзвэл 19-28 насны 

85 (18.9%), 29-38 насны 99 (22%), 39-48 насны 87 (19.3%), 49-58 насны 91 (20.2%), 

59-68 насны 58 (12.9%), 69 дээш насны 30 (6.7%) оролцогч байв. Оролцогчдыг 

бүлгээр нь авч үзвэл: КОВИД-19 бүлгийн 50 оролцогчийн 22 (44%) нь эрэгтэй, 28 

(56%) нь эмэгтэй, дундаж нас нь 47.60±16,25;  BBIBP бүлгийн 50 оролцогчийн 24 

(48%) нь эрэгтэй, 26 (52%) нь эмэгтэй, дундаж нас нь 39.98±15.8; BBIBP +КОВИД-

19  бүлгийн 50 оролцогчийн 22 (44%) нь эрэгтэй, 28 (56%) нь эмэгтэй, дундаж нас 

нь 41.26±16.44; ChAdOx1nCov-19 бүлгийн 50 оролцогчийн 28 (56%) нь эрэгтэй, 22 

(44%) нь эмэгтэй, дундаж нас нь 33.96±8.58; ChAdOx1nCov-19+КОВИД-19 

бүлгийн 50 оролцогчийн 26 (52%) нь эрэгтэй, 24 (48%) нь эмэгтэй, дундаж нас нь 

37.49±9.94; Gam-Covid-Vac бүлгийн 50 оролцогчийн 23 (46%) нь эрэгтэй, 27 (54%) 

нь эмэгтэй, дундаж нас нь 50.54±16.27; Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 бүлгийн 50 

оролцогчийн 21 (42%) нь эрэгтэй, 29 (58%) нь эмэгтэй, дундаж нас нь 47.38±15.11; 

BNT162b2 бүлгийн 50 оролцогчийн 24 (48%) нь эрэгтэй, 26 (52%) нь эмэгтэй, 

дундаж нас нь 48.76±13.86; BNT162b2+КОВИД-19 бүлгийн 50 оролцогчийн 23 

(46%) нь эрэгтэй, 27 (54%) нь эмэгтэй, дундаж нас нь 53.50±13.43 байна (Хүснэгт 

7). 
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Хүснэгт 7 КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцинтай, вакцины дараа КОВИД-19   халдварт өртсөн 

бүлгүүдийн оролцогчдын мэдээлэл 

БҮЛЭГ 
Насны бүлэг Хүйс 

19-28 29-38 39-48 49-58 59-68 69+ Эрэгтэй Эмэгтэй 

КОВИД-19 (n=50) 
9(18%) 7(14%) 11(22%) 8(16%) 11(22%) 4(8%) 22(44%) 

28(56%)  
BBIBP 
(n=50) 

15(30%) 11(22%) 7(14%) 10(20%) 5(10%) 2(4%) 24(48%) 26(52%) 

BBIBP+КОВИД-
19 (n=50) 

13(26%) 10(20%) 10 (20%) 9(18%) 5(10%) 3(6%) 22(44%) 28(56%) 

ChAdOx1nCoV-19 
(n=50) 17(34%) 16(32%) 15(30%) 2(4%) - - 28(56%) 22(44%) 

ChAdOx1nCoV-19 
+КОВИД-19  
(n=50) 

12(24%) 19(38%) 11(22%) 7(14%) 1(2%) - 26(52%) 24(48%) 

Gam-Covid-Vac 
(n=50) 

6(12%) 9(18%) 5(10%) 11(22%) 13(26%) 6(12%) 23(46%) 27(54%) 

Gam-Covid-Vac 
+КОВИД-19  
(n=50) 

8(16%) 9(18%) 12(24%) 10(20%) 6(12%) 5(10%) 21(42%) 29(58%) 

BNT162b2               
(n=50)            

3(6%) 11(22%) 7(14%) 19(38%) 7(14%) 3(6%) 24(48%) 26(52%) 

BNT162b2       
+КОВИД-19  
(n=50) 

2(4%) 7(14%) 9(18%) 15(30%) 10(20%) 7(14%) 23(46%) 27(54%) 

Нийт (n=450) 85(18.9%) 99(22%) 87(19.3%) 91(20.2%) 58(12.9%) 30(6.7%) 213(47.3%) 237(52.7%) 

 

КОВИД-19, BBIBP+КОВИД-19, ChAdOx1nCov-19+КОВИД-19, Gam-Covid-

Vac+КОВИД-19, BNT162b2+КОВИД-19 гэсэн 5 бүлгийн 250 оролцогчийг  

эмнэлзүйн шинж тэмдгээр нь авч үзвэл КОВИД-19 бүлгийн 50 оролцогчийн 6 (12%) 

оролцогч нь шинж тэмдэггүй, 18 (36%) оролцогч нь хөнгөн, 21 (42%) оролцогч нь 

хүндэвтэр, 5 (10%) оролцогч нь хүнд хэлбэрээр өвдсөн бөгөөд 18 (36%) оролцогч 

нь эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлсэн бол 32 (64%) оролцогч нь эмчийн хяналтанд 

гэрээр эмчлүүлсэн байв. BBIBP+КОВИД-19  бүлгийн 50 оролцогчийн 18 (36%) 

оролцогч нь шинж тэмдэггүй, 21 (42%) нь хөнгөн, 8 (16%) нь хүндэвтэр, 3 (6%) нь 

хүнд хэлбэрээр өвдсөн бөгөөд 14 (28%) оролцогч нь эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлсэн 

бол 36 (72%) оролцогч нь эмчийн хяналтанд буюу гэрээр эмчлүүлсэн, 

ChAdOx1nCov-19+КОВИД-19 бүлгийн 50 оролцогчийн 16 (32%) оролцогч нь шинж 

тэмдэггүй, 26 (52%) оролцогч нь хөнгөн, 7 (14%) оролцогч нь хүндэвтэр, 1 (2%) нь 

хүнд хэлбэрээр өвдсөн ба 19 (38%) оролцогч нь эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлсэн бол 

31 (62%) оролцогч нь эмчийн хяналтанд гэрээр эмчлүүлсэн, Gam-Covid-

Vac+КОВИД-19 бүлгийн 50 оролцогчийн 12 (24%) оролцогч нь шинж тэмдэггүй, 

25 (50%) оролцогч нь хөнгөн, 10 (20%) оролцогч нь хүндэвтэр, 3 (6%) оролцогч нь 
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хүнд хэлбэрээр өвдсөн бөгөөд 17 (34%) оролцогч нь эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлсэн 

бол 33 (66%) оролцогч нь эмчийн хяналтанд гэрээр эмчлүүлсэн, 

BNT62b2+КОВИД-19 бүлгийн 50 оролцогчийн 9 (18%) оролцогч нь шинж 

тэмдэггүй, 29 (58%) оролцогч нь хөнгөн, 9 (18%) оролцогч нь хүндэвтэр, 3 (6%) 

оролцогч нь хүнд хэлбэрээр өвдсөн бөгөөд 21 (42%) оролцогч нь эмнэлэгт хэвтэн 

эмчлүүлсэн бол 29 (58%) оролцогч нь эмчийн хяналтанд гэрээр эмчлүүлсэн байв 

(Хүснэгт 8).   

 
Хүснэгт 8 КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн оролцогчдын эмнэлзүйн шинж тэмдэг болон 

эмчилгээ хийлгэсэн байдал 

БҮЛЭГ 

Хүндрэлийн зэрэг 

Эмчилгээ 

хийгдсэн 

байдал 

Шинж 

тэмдэггүй 
Хөнгөн Хүндэвтэр Хүнд 

Нэн 

хүнд 
Эмнэлэгт Гэрээр 

КОВИД-19   

(n=50) 
6(12%) 18(36%) 21(42%) 5(10%) - 18(36%) 32(64%) 

BBIBP+КОВИД-19   

(n=50) 
18(36%) 21(42%) 8(16%) 3(6%) - 14(28%) 36(72%) 

ChAdOx1nCov-19 

+КОВИД-19 (n=50) 
16(32% 26(52%) 7(14%) 1(2%) - 19(38%) 31(62%) 

Gam-Covid-Vac 

+КОВИД-19 (n=50) 
12(24%) 25(50%) 10(20%) 3(6%) - 17(34%) 33(66%) 

BNT62b2+КОВИД-19   

(n=50) 
9(18%) 29(58%) 9(18%) 3(6%) - 21(42%) 29(58%) 

 

BBIBP, ChAdOx1nCoV-19, Gam-Covid-Vac, BNT162b2 вакцины бүрэн тунд 

хамрагдсан бүлгийн оролцогчдын захын цусан дахь нийт эсрэгбие, S-RBD 

эсрэгбие, N уургийн эсрэгбиеийн түвшинг вакцинд хамрагдаагүй зөвхөн КОВИД-

19  халдварт өртсөн бүлэг болон вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-

19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн нийт эсрэгбие, S-RBD эсрэгбие, N уургийн 

эсрэгбиеийн түвшинтэй харьцуулан судлав.  

 

3.3.1 SARS-CoV-2 N болон S1 RBD уургийн IgG (нийт эсрэгбие) 

Нийт эсрэгбиеийн дундаж (median) түвшин нь  КОВИД-19 бүлэгт 13.11 

Unit/ml, BBIBP бүлэгт 10.28 Unit/ml, ChAdOx1nCoV-19 бүлэгт 10.68 Unit/ml, Gam-

Covid-Vac бүлэгт 10.56 Unit/ml, BNT162b2 бүлэгт 10.59 Unit/ml, BBIBP+КОВИД-19 

бүлэгт 11.55 Unit/ml, ChAdOx1nCoV-19+КОВИД-19 бүлэгт 11.77 Unit/ml, Gam-

Covid-Vac+КОВИД-19 бүлэгт 11.63 Unit/ml, BNT162b2+КОВИД-19 бүлэгт 12.74 

Unit/ml байна (Хүснэгт 9).  
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Хүснэгт 9 КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцинтай, вакцины дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн 

бүлгүүдийн оролцогчдын нийт эсрэгбие, S-RBD эсрэгбие, N уургийн эсрэг эсрэгбиеийн түвшин 

Бүлэг 
Дундаж 

нас 

Нийт эсрэгбие 

[Unit/ml] 

S-RBD эсрэгбие 

[ng/ml] 

N уургийн эсрэг 

эсрэгбие [ng/ml] 

КОВИД-19  (n=50) 47.60±16.25 13.11 Unit/ml 26.93 ng/ml 45.98 ng/ml 

BIBBP (n=50) 39.98±15.8 10.28 Unit/ml 26.19 ng/ml 57.85 ng/ml 

BIBBP+ КОВИД-19  

(n=50) 
41.26±16.44 11.55 Unit/ml 289.0 ng/ml 128.2 ng/ml 

ChAdOx1nCoV-19 

(n=50) 
33.96±8.58 10.68 Unit/ml 110.14 ng/ml 0.78 ng/ml 

ChAdOx1nCoV-19     

+КОВИД-19  (n=50) 
37.49±9.94 11.77 Unit/ml 230.3 ng/ml 38.48 ng/ml 

Gam-Covid-Vac 

(n=50) 
50.54±16.27 10.56 Unit/ml 121.73 ng/ml 0.31 ng/ml 

Gam-Covid-Vac         

+КОВИД-19  (n=50) 47.38±15.11 11.63 Unit/ml 298.7 ng/ml 38.77 ng/ml 

BNT162b2 (n=50)  48.76±13.86 10.59 Unit/ml 140.61 ng/ml 0.083 ng/ml 

BNT162b2               

+КОВИД-19  (n=50) 
53.50±13.43 12.74 Unit/ml 465.2 ng/ml 50.68 ng/ml 

Тайлбар: Гурван төрлийн эсрэгбиеийн түвшинг медиан (median)-аар илэрхийлсэн болно. 

 

Нийт  эсрэгбиеийн түвшин:  КОВИД-19  бүлгийн нийт оролцогчдын 30 (60%) 

нь эерэг,  20 (40%) нь сөрөг, BBIBP бүлгийн оролцогчдын 39 (78%) нь эерэг, 11 

(22%) нь сөрөг, ChAdOx1nCoV-19 бүлгийн оролцогчдын 45 (90%) нь эерэг, 5 (10%) 

нь сөрөг, Gam-Covid-Vac бүлгийн оролцогчдын 47 (94%) нь эерэг, 3 (6%) нь сөрөг 

үзүүлэлттэй байсан бол BNT162b2 бүлгийн оролцогчдод 50 (100%)  буюу бүгдэд 

нь эерэг үр дүнгийн үзүүлэлттэй байлаа. Мөн эдгээр бүлгийг харьцуулахад 

КОВИД-19:BBIBP (P<0.01), КОВИД-19:ChAdOx1nCoV-19 (P<0.01), КОВИД-

19:Gam-Covid-Vac (P<0.05) бүлгүүдийн хооронд статистик ач холбогдол бүхий 

ялгаа илэрсэн бол КОВИД-19:BNT162b2 бүлгүүдийн хувьд тодорхой ялгаа 

ажиглагдсангүй (Зураг 18) 

КОВИД-19 бүлгийн нийт эсрэгбиеийн түвшин нь дөрвөн төрлийн вакцины 

бүрэн тунд хамрагдсан бүлгүүдийн нийт эсрэгбиеийн түвшнээс өндөр тогтсон 

байв.  
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Зураг 18 Вакцины хоёр тунд хамрагдсан болон КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгийн нийт 

эсрэгбиеийн түвшин.   

Тайлбар: *P<0.05, **P<0.01, ***P<0.001, ****P<0.0001 

 

Вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараа үүссэн нийт эсрэгбиеийн түвшинг 

вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн 

нийт эсрэгбиеийн түвшинтэй харьцуулахад BBIBP:BBIBP+КОВИД-19 бүлгийн 

хооронд (P<0.0001), ChAdOx1nCoV-19:ChAdOx1nCoV-19+КОВИД-19 бүлгийн 

хооронд (P<0.001), Gam-Covid-Vac:Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 (P<0.05), 

BNT162b2:BNT162b2+КОВИД-19 бүлгийн хооронд (P<0.01) статистик ач 

холбогдол бүхий ялгаатай байв. Вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-

19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн нийт эсрэгбиеийн түвшин нь вакцины бүрэн тунд 

хамрагдсан бүлгүүдийн нийт эсрэгбиеийн түвшнээс мэдэгдэхүйц нэмэгдсэн 

байна (Зураг 4.12).  
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Зураг 19 Вакцины бүрэн тунд хамрагдсан болон вакцинд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт 

өртсөн бүлгүүдийн нийт эсрэгбиеийн түвшин.  

Тайлбар: (-) Вакцины 2 тунд бүрэн хамрагдсан бүлэг, (+) Вакцины 2 тунд бүрэн хамрагдсаны 

дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлэг. *P<0.05, **P<0.01, ***P<0.001, ****P<0.0001 

                                                                                                

3.3.2 SARS-CoV-2 S-RBD-ийн эсрэг IgG (S-RBD эсрэгбие)  

 КОВИД-19 бүлэгт S-RBD эсрэгбиеийн  түвшин 93 ng/ml, BBIBP бүлэгт 26.184 

ng/ml, ChAdOx1nCov-19 бүлэгт 110.14 ng/ml, Gam-Covid-Vac  бүлэгт 121.725 ng/ml, 

BNT162b2 бүлэгт 140.761 ng/ml, BBIBP+КОВИД-19 бүлэгт 289 ng/ml, 

ChAdOx1nCoV-19+КОВИД-19 бүлэгт 230.3 ng/ml, Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 

бүлэгт 298.7 ng/ml, BNT162b2+КОВИД-19 бүлэгт 465.7 ng/ml үр дүн 

тодорхойлогдлоо (Хүснэгт 9). SARS-CoV-2 вирусийн S-RBD эмрэгбиеийн түвшин 

КОВИД-19, BBIBP бүлгүүдэд хамгийн бага, BNT162b2 бүлэгт хамгийн өндөр 

тогтсон байсан бол ChAdOx1nCov-19, Gam-Covid-Vac бүлгүүдэд ойролцоо 

тогтсон байлаа. Мөн КОВИД-19 бүлгийн S-RBD бүлгийн түвшинг вакцины бүрэн 

тунд хамрагдсан бүлгүүдийн S-RBD эсрэгбиеийн түвшинтэй харьцуулахад 

КОВИД-19:BBIBP бүлгийн хооронд статистик ач холбогдол бүхий ялгаа илээргүй 

бөгөөд КОВИД-19:ChAdOx1nCov-19 бүлгийн хооронд (P˂0.01), КОВИД-19:Gam-

Covid-Vac бүлгийн хооронд (P˂0.01), КОВИД-19:BNT162b2 бүлгийн хооронд 

(P˂0.0001) тус тус статистик ач холбогдол бүхий ялгаатай байв (Зураг 4.13).  
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Зураг 20 Вакцины хоёр тунд хамрагдсан болон КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгийн SARS-CoV-2 

S-RBD уургийн эсрэг IgG-ийн түвшин.  

Тайлбар: *P<0.05, **P<0.01, ***P<0.001, ****P<0.0001 

 

Харин вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлгийн S-RBD эсрэгбиеийн 

түвшинг вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн 

бүлгийн S-RBD эсрэгбиеийн түвшинтэй харьцуулахад BBIBP:BBIBP+КОВИД-19 

бүлгийн хооронд (P<0.0001), ChAdOx1nCoV-19:ChAdOx1nCoV-19+КОВИД-19 

бүлгийн хооронд (P<0.01), Gam-Covid-Vac: Gam-Covid-Vac+КОВИД-19 бүлгийн 

хооронд (P<0.0001),  BNT162b2:BNT162b2+КОВИД-19 бүлгийн хооронд 

(P<0.0001) статистик ач холбогдол бүхий ялгаа ажиглагдав. Вакцины бүрэн тунд 

хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн S-RBD эсэргбиеийн 

түвшин вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлгүүдийн S-RBD эсрэгбиеийн түвшнээс 

өндөр байв. BNT162b2 вакцинаар өдөөгдсөн бүлэг болон уг вакцины бүрэн тунд 

хамрагдсаны дараа КОВИД-19  халдварт өртсөн бүлгийн S-RBD эсрэгбиеийн 

түвшин хамгийн өндөр тогтсон байв (Зураг 21).    
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Зураг 21 Вакцины хоёр тунд хамрагдсан болон вакцинд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт 

өртсөн бүлгүүдийн SARS-CoV-2 S-RBD уургийн эсрэг IgG-ийн түвшин.  

Тайлбар: (-) Вакцины 2 тунд бүрэн хамрагдсан (+) Вакцины 2 тунд бүрэн хамрагдсаны дараа 

КОВИД-19  халдварт өртсөн. *P<0.05, **P<0.01, ***P<0.001, ****P<0.0001 

 

3.3.3 SARS-CoV-2 вирусийн N уургийн эсрэг IgG 

SARS-CoV-2 вирусийн N уургийн эсрэгбиеийн түвшин КОВИД-19 халдварт 

өртсөний дараа эсвэл идэвхгүйжүүлсэн вирусийн вакцин буюу Вероцелл (BBIBP) 

вакциныг тариулсны дараа үүсдэг бөгөөд ChAdOx1nCoV-19, Gam-Covid-Vac, 

BNT162b2 вакцинуудын дараа үүсдэггүй байна [107]. SARS-CoV-2 вирусийн N 

уургийн эсрэгбиеийн түвшин нь КОВИД-19 бүлэгт 45.975 ng/ml, BBIBP бүлэгт 

57.853 ng/ml, ChAdOx1nCoV-19 бүлэгт 0.785 ng/ml, Gam-Covid-Vac бүлэгт 0.31 

ng/ml, BNT162b2 бүлэгт 0.083 ng/ml байсан бол BBIBP+КОВИД-19 бүлэгт 128.2 

ng/ml, ChAdOx1nCoV-19+КОВИД-19 бүлэгт 38.48 ng/ml, Gam-Covid-Vac+КОВИД-

19 бүлэгт 38.77 ng/ml, BNT162b2+КОВИД-19 бүлэгт 50.68 ng/ml гэсэн үр дүн 

тодорхойлогдов (Хүснэгт 9).  

КОВИД-19 бүлгийн N уургийн эсрэгбиеийн түвшинг КОВИД-19  халдварын 

эсрэг хийлгэсэн дөрвөн төрлийн вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлгүүдийн N 

уургийн эсрэгбиеийн түвшинтэй харьцуулахад КОВИД-19, BBIBP вакцин 

хийлгэсэн бүлгүүдэд SARS-CoV-2 вирусийн N уургийн эсрэгбие үүссэн боловч 

тухайн 2 бүлгийн хооронд (КОВИД-19:BBIBP) статистик ач холбогдол бүхий ялгаа 

илэрсэнгүй. Харин ChAdOx1nCov-19, Gam-Covid-Vac, BNT162b2 вакцины 

бүлгүүдэд SARS-CoV-2 вирусийн N уургийн эсрэгбие үүсээгүй бөгөөд КОВИД-

19:ChAdOx1nCov-19, КОВИД-19:Gam-Covid-Vac, КОВИД-19:BNT162b2 

бүлгүүдийн хооронд (P˂0.001) статистик ач холбогдол бүхий ялгаа ажиглагдав 

(Зураг 22).   
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Зураг 22 Вакцины хоёр тунд хамрагдсан болон КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгийн SARS-CoV-2 

N уургийн эсрэг IgG-ийн түвшин.  

Тайлбар: *P<0.05, **P<0.01, ***P<0.001, ****P<0.0001 

 

Вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлгүүдийн N уургийн эсрэгбиеийн 

түвшинг вакцины  бүрэн тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн 

бүлгүүдийн N уургийн эсрэгбиеийн түвшинтэй харьцуулахад вакцины  бүрэн тунд 

хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн N уургийн 

эсрэгбиеийн түвшин нэмэгдсэн бөгөөд BBIBP:BBIBP+КОВИД-19 бүлгийн хооронд 

(P<0.001), ChAdOx1nCoV-19:ChAdOx1n-CoV-19+КОВИД-19, Gam-Covid-

Vac:Gam-Covid-Vac+КОВИД-19, BNT162b2:BNT162b2+КОВИД-19 бүлгүүдийн 

хооронд (P<0.0001) статистик ач холбогдол бүхий ялгаатай үр дүн 

тодорхойлогдов. BBIBP вакцинаар өдөөгдсөн бүлэг болон BBIBP вакцины бүрэн 

тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгийн N уургийн 

эсрэгбиеийн түвшин хамгийн өндөр үүссэн байлаа  (Зураг 23). 
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Зураг 23 Вакцины хоёр тунд бүрэн хамрагдсан болон вакцины хоёр тунд бүрэн хамрагдсаны 

дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн SARS-CoV-2 N уургийн эсрэг IgG-ийн түвшин.  

Тайлбар: (-) Вакцины 2 тунд бүрэн хамрагдсан (+) Вакцины 2 тунд бүрэн хамрагдсаны дараа 

КОВИД-19 халдварт өртсөн. ***P<0.001, ****P<0.0001 

 

КОВИД-19 халдварт өртсөн болон вакцины бүрэн тунд хамрагдсан  

бүлгүүдэд үүссэн  нийт эсрэгбие, S-RBD эсрэгбиеийн түвшин хүйсээс 

хамаарах нь 

 КОВИД-19, BBIBP, ChAdOx1n-CoV-19, Gam-Covid-Vac болон BNT162b2 

бүлгүүдийн нийт эсрэгбиеийн түвшинг хүйсээр нь авч үзвэл  КОВИД-19 бүлгийн 

эрэгтэйд 11.76 Unit/ml, эмэгтэйд 15.64 Unit/ml; BBIBP бүлгийн эрэгтэйд 10.70 

Unit/ml, эмэгтэйд 10.27 Unit/ml; ChAdOx1nCoV-19 бүлгийн эрэгтэйд 10.37 Unit/ml, 

эмэгтэйд 11.40 Unit/ml; Gam-Covid-Vac бүлгийн эрэгтэйд 11.65 Unit/ml, эмэгтэйд 

9.99 Unit/ml; BNT162b2 бүлгийн эрэгтэйд 11.30 Unit/ml, эмэгтэйд 10.40 Unit/ml үр 

дүн тодорхойлогдов. КОВИД-19 бүлгийн эмэгтэй оролцогчдын нийт эсрэгбиеийн 

түвшинг вакцины бүрэн тунд хамрагдсан эмэгтэй оролцогчдын нийт эсрэгбиеийн 

түвшинтэй харьцуулахад BBIBP, Gam-Covid-Vac, BNT162b2 бүлгүүдийн эмэгтэй 

оролцогчдын нийт эсрэгбиеийн мэдэгдэхүйц буурсан байна. Нийт эсрэгбиеийн 

түвшинг хүйсийн хамаарлаар харьцуулахад статистик ач холбогдол бүхий 

хамаарал ажиглагдсангүй (Зураг 4.17).  
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Зураг 24 КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараах нийт  эсрэгбиеийн 

түвшин болон хүйсийн хамаарал. 

 

КОВИД-19, BBIBP, ChAdOx1n-CoV-19, Gam-Covid-Vac болон BNT162b2 

бүлгүүдийн SARS-CoV-2 S-RBD эсрэгбиеийн түвшинг хүйсээр нь авч үзвэл 

КОВИД-19 бүлгийн эрэгтэйд 43.91 ng/ml, эмэгтэйд 9.67 ng/ml; BBIBP бүлгийн 
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эрэгтэйд 28.06 ng/ml, эмэгтэйд 23.19 ng/ml; ChAdOx1nCoV-19 бүлгийн эрэгтэйд 

100.0 ng/ml, эмэгтэйд 128.9 ng/ml; Gam-Covid-Vac бүлгийн эрэгтэйд 169.7 ng/ml, 

эмэгтэйд 98.68 ng/ml; BNT162b2 бүлгийн эрэгтэйд ng/ml, эмэгтэйд 95.32 ng/ml үр 

дүн тус тус тодорхойлогдов. BBIBP, Gam-Covid-Vac болон BNT162b2 бүлгүүдийн 

эрэгтэй оролцогчдын SARS-CoV-2 S-RBD эсрэгбиеийн түвшин нь эмэгтэй 

оролцогчдын SARS-CoV-2 S-RBD эсрэгбиеийн түвшнээс  өндөр тогтсон байна. 

SARS-CoV-2 S-RBD эсрэгбиеийн түвшинг хүйсийн хамаарлаар нь харьцуулан 

судлахад мөн статистик ач холбогдол бүхий хамаарал ажиглагдсангүй (Зураг 24). 
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Зураг 4.18 КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараах S-RBD 

уургийн эсрэг IgG-ийн түвшин болон хүйсийн хамаарал. 

 

Вакцины бүрэн тунд хамрагдсан  бүлгүүдэд үүссэн  нийт эсрэгбие, S-RBD 

уургийн эсрэг IgG-ийн түвшин наснаас хамаарах нь 

Вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлгүүдийн нийт эсрэгбие болон SARS-

Cov-2 S-RBD эсрэгбиеийн түвшинг насны хамаарлаар харьцуулан судлахад 

статистик ач холбогдол ялгаа ажиглагдсангүй. Энэ нь бидний судалгааны нэг 

бүлэгт хамруулсан оролцогчдын тоо бага байгаатай холбоотой байх магадлалтай 

гэж үзэж байна (Зураг 25, 26).  
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Зураг 25 Вакцины хоёр тунгаар өдөөгдсөн нийт эсрэгбиеийн түвшин болон насны хамаарал.   

Тайлбар: А) BBIBP. Б) ChAdOx1nCov-19. В) Gam-Covid-Vac. Г) BNT162b2.   

 

Зураг 26 Вакцины хоёр тунгаар өдөөгдсөн S-RBD уургийн эсрэг IgG-ийн түвшин болон насны 

хамаарал.   

Тайлбар: А) BBIBP. Б) ChAdOx1nCov-19. В) Gam-Covid-Vac. Г) BNT162b2.   
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4.5. SARS-CoV-2 вирусийн S-ACE2 холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувийг тодорхойлох 

SARS-CoV-2 вирус нь уушигны хучуур эсийн гадаргуу дээр ангиотензин-

хувиргагч энзим 2 рецептор  (Angiotensin-converting enzyme 2, ACE2)-той 

холбогдож хүнд халдварладаг [108]. Иймээс КОВИД-19 халдварын эсрэг 

вакцинуудын нөлөөллийг үнэлэхэд вакцинуудын холболтын саатуулагчийг 

тодорхойлох нь чухал байдаг. КОВИД-19 халдварын эсрэг вакцины бүрэн тунд 

хамрагдсан, вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн, 

вакцинд огт хамрагдаагүй зөвхөн КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн 

оролцогчдын шингэрүүлээгүй дээж (захын венийн судаснаас анх цуглуулсан 

цуснаас ялгасан ийлдэс) болон 1:101, 1:102, 1:103, 1:104, 1:105 хэмжээгээр 

шингэрүүлсэн дээжүүдэд S-ACE2 холболтын саатуулагч-саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувийг судалгааны 9 бүлэгт тодорхойлж, үр дүнг 

хүснэгт 10-аар харуулав.  

BBIBP, ChAdOx1nCov-19, Gam-Covid-Vac, BNT162b2 вакцины  бүрэн тунд 

хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлэг (BBIBP+КОВИД-19, 

ChAdOx1nCov-19+КОВИД-19, Gam-Covid-Vac+КОВИД-19, BNT162b2+КОВИД-

19)-үүдийн оролцогчдын S-ACE2 холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувь SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг вакцинд огт 

хамрагдаагүй зөвхөн КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлэг (КОВИД-19)-ийн 

оролцогчид болон вакцины  бүрэн тунд хамрагдсан бүлэг (BBIBP, ChAdOx1nCov-

19, Gam-Covid-Vac, BNT162b2)-үүдийн оролцогчдын S-ACE2 холболтыг 

саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувиас өндөр байв.  

 
Хүснэгт 10 КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцинтай, вакцины дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн 

бүлгүүдийн оролцогчдын захын венийн цусанд үүссэн S-ACE2 холболтыг саатуулагч-

саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувь 

Судалгааны бүлэг 
Дээжний шингэрүүлэлт /холболтын саатуулагчийн хувь/ 

1 1:101 1:102 1:103 1:104 1:105 

КОВИД-19  64.04±5.01 57.76±8.92 48.34±17.75 27.62±16.77 17.49±15.84 -2.37±8.62 

BBIBP 78.54±8.18 61.41±9.43 34.74±14.23 18.68±19.80 3.53±11.21 -10.32±6.53 

ChAdOx1nCov-19 73.16±4.71 61.99±14.0 23.80±8.63 11.73±6.63 5.1±9.7 -9.96±5.73 

Gam-Covid-Vac 75.55±12.42 57.88±6.8 40.65±13.92 21.81±15.82 8.47±20.03 -8.21±11.1 

BNT162b2 93.85±2.30 80.39±11.36 47.50±29.65 5.50±6.18 -5.90±5.35 -14.83±4.13 

BBIBP+КОВИД-19  87.76±8.06 82.78±6.42 74.71±6.24 46.96±23.03 30.93±37.44 -3.79±13.80 

ChAdOx1nCov-19+КОВИД-19  70.5±20.57 65.33±16.66 61.1±12.59 36.64±16.36 16.96±27.16 -3.87±20.14 

Gam-Covid-Vac+КОВИД-19  86.85±6.55 83.62±13.51 69.71±20.73 41.78±25.41 28.06±25.42 -3.73±8.69 

BNT162b2+КОВИД-19  89.15±6.59 82.05±3.45 76.57±6.21 49.69±19.51 15.62±28.14 1.64±33.75 



75 

 

Тайлбар: Холболтын саатуулагчийн хувийг дундаж ± стандартаар хазайлтаар илэрхийлсэн 

болно.  

 Сорьцын бага шингэрүүлэлт (1:101)-ийн үед  BBIBP, Gam-Covid-Vac, 

BNT162b2 вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн 

бүлэг (BBIBP+КОВИД-19, Gam-Covid-Vac+КОВИД-19, BNT162b2+КОВИД-19)-

үүдийн оролцогчдын S-ACE2 холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн 

саатуулагчийн хувь КОВИД-19 бүлэг, вакцины  бүрэн тунд хамрагдсан бүлэг 

(BBIBP, ChAdOx1nCov-19, Gam-Covid-Vac, BNT162b2)-үүдийн оролцогчдын  S-

ACE2 холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувиас 

өндөр байна. BBIBP вакцины бүрэн тунд хамрагдсан  болон  уг вакцины бүрэн 

тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн оролцогчдын 

сорьцын 1:102, 1:104 шингэрүүлэлтийн үед S-ACE2 холболтыг саатуулагч-

саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувь нь статистик ач холбогдол 

бүхий ялгаатай ажиглагдав (Зураг 29А). BBIBP, ChAdOx1nCov-19, Gam-Covid-Vac 

бүлгийн оролцогчдын S-ACE2 холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувь КОВИД-19 бүлгийн оролцогчдын S-ACE2 

холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувиас 

шингэрүүлэлт хийгдээгүй дээжид өндөр байсан боловч тэдгээрийн хооронд 

статистик ач холбогдол бүхий ялгаа илэрсэнгүй. Мөн дээжинд шингэрүүлэлт 

хийгдээгүй үед BNT162b2 бүлгийн оролцогчдын S-ACE2 холболтыг саатуулагч-

саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувь КОВИД-19 бүлгийн 

оролцогчдын S-ACE2 холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн 

саатуулагчийн хувиас мэдэгдэхүйц өндөр байна. ChAdOx1n-Cov-19, BNT162b2 

вакцины бүрэн хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлэг 

(ChAdOx1nCov-19+КОВИД-19, BNT162b2+КОВИД-19)-үүдийн S-ACE2 холболтын 

саатуулагчийн хувь ChAdOx1n-Cov-19, BNT162b2 вакцины 2 тунд бүрэн 

хамрагдсан бүлгүүдийн  S-ACE2 холболтын саатуулагчийн хувиас 1:102 болон 

1:103 шингэрүүлэлтийн үед мэгдэхүйц нэмэгдсэн байв (Зураг 29Б, Д). Gam-Covid-

Vac вакцины  бүрэн тунд хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгийн 

оролцогчдын S-ACE2 холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн 

саатуулагчийн хувийг Gam-Covid-Vac вакцины бүрэн тунд хамрагдсан бүлгийн 

оролцогчдын S-ACE2 холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн 

саатуулагчийн хувьтай харьцуулахад 1:101 болон 1:102 шингэрүүлэлтийн үед 

мэдэгдэхүйц нэмэгдсэн байлаа (Зураг 29В).   



76 

 

 

 
Зураг 27 Вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 халдварт өртсөн, вакцины бүрэн тунд хамрагдсан 

болон вакцины бүрэн тунд  хамрагдсаны дараа КОВИД-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн 

оролцогчдын S-ACE2 холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн саатуулагчийн 

хувь.  

Тайлбар: А) BBIBP (Вероцелл) Б) ChAdOx1nCov-19 (АстраЗенека) вакцин В) Gam-Covid-Vac 

(Спутник) вакцин  Д) BNT162b2 (Пфайзер) 
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СУДАЛГААНЫ АЖЛЫН ХЭЛЦЭМЖ 

 

Ковид-19 халдварын дараах дархлаа тогтцыг судлахын тулд Ковид-19 

халдвар авсан өвчтнүүдийн амьсгалын дээд замын SARS-CoV-2 вирусийн 

ачаалал (Ct), цусан дахь вирусийн эсрэг үүсч буй IgG, IgM эсрэгбиеийг 

тодорхойлон, өвчний эмнэлзүйн шинж тэмдгээр нь харьцуулан судаллаа.   

Судалгааны үр дүнгээс харахад эмнэлзүйн шинж тэмдгийн хувьд хүнд, 

хүндэвтэр шинж тэмдэг ахмад настай хүмүүст ихэвчлэн илэрч байсан. Энэ нь 

бусад судалгаануудын өндөр настай хүмүүст эмнэлзүйн шинж тэмдэг хүндээр 

илэрдэг [109] ба нас баралтын эрсдэл өндөр байна гэсэн дүгнэлтүүдтэй тохирч 

байна.  

Wu нарын судалгаанд нас баралтын тохиолдол залуу хүмүүстэй 

харьцуулахад ахмад настай хүмүүст их байна гэсэн байна [110]. Frederick K.Ho 

нарын судалгаагаар нас барах эрсдэл 75-аас дээш насныхны хувьд 65-аас доош 

насны хүмүүсийнхээс бусад ямар нэгэн хавсрах хүчин зүйлийн оролцоотой үед 

13 дахин, энгийн нөхцөлд 4 дахин их байна гэсэн байна [111]. Liu Y, Mao B, Liang 

S нар Ковид-19 халдвараар өвчилсөн 221 хүнийг 60 наснаас дээш ба доош гэсэн 

2 бүлэгт ангилан харьцуулан судлахад 60-аас дээш насныханд цусан дахь 

мочевин, лактат дегидрогеназ, үрэвслийн үзүүлэлтүүд нөгөө бүлгээсээ өндөр 

байв. Мөн энэ бүлгийнхэд өвчний хугацаа урт, амьсгалын дутагдалд орох 

тохиолдол өндөр байсан байна. Харин 60-аас доош насны буюу залуу 

өвчтнүүдийн бүлэгт өвчлөлийн байдал хөнгөн; бүлгийн дотор хүнд, хүндэвтэр 

шинж тэмдэгтэй өвчтнүүдийн эзлэх хувь бага байсан байна [112]. Энэхүү 

судалгаанд эдгэрэх хугацаа насны бүлгээс хамааралтай байгааг дурьдсан байгаа 

боловч бидний судалгаагаар өвчнүүдийн эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлсэн хугацаа 

насны хамааралтай гэсэн тодорхой үр гараагүй бөгөөд энэ нь тухайн үед 

эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлэх стандарт болон судалгаанд оролцогчдын тоо бага 

байгаатай холбоотой гэж үзлээ.  

Цаашлаад өмнө нь нийтлэгдсэн бусад судлаачдын судалгааны үр дүнтэй 

тохирч байгаа бас нэгэн зүйл нь SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг үүсч буй өвөрмөц 

эсрэгбие IgG Ковид-19 халдварын эхний үе шатанд бий болоод [113] эхний долоо 

хоногоос 5 дахь долоо хоног хүртэл ихсээд, 7 дахь долоо хоногтоо тогтвортой 

болсон ба [114] халдварын эхэн үедээ IgM-ийн түвшнээс өндөр байсан байна. 

Харин IgM нь халдварын хоёр дахь 7 хоногоос үүсч, цаашид аажим 

буурсан.Young нарын судалгаанд SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг үүсч буй өвөрмөц 
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эсрэгбие IgG нь Ковид-19 халдварын шинж тэмдэг илэрснээс хойших хоногуудаас 

хамааралтай гэж дурьджээ [115]. Мөн Huan Ma, Weihong Zeng, Hongliang He 

нарын судалгаагаар Ковид-19-өөр халдварласан 87 өвчтнөөс тодорхой 

хугацаанд цуглуулсан ийлдэст хийсэн шинжилгээгээр RBD өвөрмөц IgG-ийн 

дундаж RLU нь өвчний эхний үе шатанд хамгийн бага байсан боловч өвчин 

эхэлснээс хойш 15 хоногийн дараа өсөөд, 21-25 хоногийн дотор дээд цэгтээ хүрч, 

31-41 хоног хүртэл харьцангуй өндөр үзүүлэлттэй байв. Хэдийгээр эхний үе 

шатанд IgM дээд цэгтээ хүрсэн ч RLU-ийн уншилт нь IgG-ээс бага байсан байна 

[116]. 

SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг үүсч буй IgG-ийн түвшинг эмнэлзүйн шинж 

тэмдгээр нь харьцуулахад IgG-ийн илэрхийлэл эмнэлзүйн хөнгөн хэлбэрийн 

шинж тэмдэг бүхий өвчтнүүдийн хувьд хүнд-хүндэвтэр хэлбэрийн эмнэлзүйн 

шинж тэмдэгтэй өвчтнүүдийнхээс бага байсан бөгөөд IgG эсрэгбиеийн таньц нь 

хүнд-хүндэвтэр хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй өвчтөнд огцом өсч, 

цаашид тогтвортой өндөр таньцтай хэвээр байсан бол хөнгөн хэлбэрийн 

эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй өвчтөнд аажим өсөх хандлагатай байсан. 2 бүлгийн 

IgG нь 14-28 дахь хоногтоо ялгаатай байсан ба эхний хоёр 7 хоног болон тав дахь 

7 хоногоос хойш хоёр бүлгийн хооронд статистик ялгаа ажиглагдсангүй. Marklund 

E нарын судалгаагаар Ковид-19 халдвартай хүнд хэлбэрийн шинж тэмдэг бүхий 

өвчтнүүдэд SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг үүсч буй өвөрмөц эсрэгбиеийн үүсэлт 

эрт эхлэх бөгөөд IgG-ийн концентраци нь хөнгөн шинж тэмдэг бүхий 

өвчтнүүдийнхээс их байсан гэсэн үр дүн гарсан байна[117]. Мөн 47 өвчтөн дээр 

хийсэн энэхүү судалгаанд  өвчний хүндрэлээр нь өвчтнүүдийг бүлэглэхэд хөнгөн 

шинж тэмдэгтэй өвчтнүүдийн дундаж нас 45, хүнд хэлбэрийн шинж тэмдэгтэй 

өвчтнүүдийн дундаж нас 58 байгаа нь бидний судалгааны эмнэлзүйн шинж 

тэмдэг ба насны хамаарлын талаарх хэсэгтэй тохирч байна.  

Xuemei Liua, Jing Wangb нарын судалгаанд Ковид-19 халдвар авсан нь 

батлагдсан өвчтнүүдийн ийлдэс дэх SARS-CoV-2-ын эсрэг эсрэгбиеийг илрүүлэх 

шинжилгээгээр халдварын шинж тэмдэг илэрснээс хойш эхний хоногуудад IgМ, 

IgG илрээгүй бөгөөд IgМ 4 дэх хоногоос илэрч, 4 долоо хоногийн дараа түвшин 

нь буурч байсан, харин  IgG 7 дахь хоногоос илэрч, 4 долоо хоногийн дараа ч 

гэсэн түвшин нь өндөр хэвээр байсан. Хэдийгээр энэ судалгаанд IgМ нь IgG-ээс 

эрт илэрч байсан боловч хэмжээ нь бага, богино хугацаанд буурч байсан бол IgG-

ийн түвшин бууралгүйгээр хэвээр хадгалагдаж байгаа нь бидний судалгаатай 
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тохирч байна. Өвчтнүүдэд үүссэн IgG эсрэгбиеийн түвшин нь халдварын эхний 

үе шатанд эмнэлзүйн хүндийн зэргээс төдийлөн хамааралтай биш байсан ба 15 

дахь өдрөөс хойш хөнгөн болон хүнд өвчнүүдийн хооронд статистикийн хувьд 

чухал ач холбогдол бүхий  (15 дахь өдөр (N = 17), 20 (N = 6) болон 21 дэх өдөр (N 

= 11), бүгд p <0.05)) ялгаа гарч байв. COVID-19-ийн хүнд тохиолдлууд SARS-CoV-

2-ын эсрэг IgG-ийн хариу урвал хөнгөн тохиолдлуудтай харьцуулахад илүү хүчтэй 

байсан. IgМ нь хөнгөн хэлбэрийн өвчнүүдэд хүнд хэлбэрийн өвчнүүдээс илүү 

хурдан өсч байсан боловч 2 бүлэгт хоёуланд нь 4 дэх долоо хоногоос буурч буюу 

арилж байсан байна [118]. 

Цаашлаад бидний судалгаагаар амьсгалын дээд зам дахь вирусын 

ачаалал хүнд-хүндэвтэр хэлбэрийн эмнэлзүйн шинж тэмдэгтэй бүлэгт үл ялиг 

илүү тодорхойлогдож, эхний 7 хоногт харьцангуй тогтвортой байснаа хоёр дахь 7 

хоногоос аажим буурч байсан. Гэсэн хэдий ч эмнэлзүйн шинж тэмдэг, вирусын 

ачаалал（Ct утга）2-ийн хооронд статистик ач холбогдол бүхий хамаарал 

ажиглагдаагүй, харин амьсгалын дээд замын вирусын ачаалал, вирусийн эсрэг 

үүсч буй IgG-ийн илэрхийлэл 2 урвуу хамааралтай байгаа нь харагдаж байв.   

Jiufeng Sun, Xi Tang нарын Ковид-19 халдвараар өвчилсөн 35 хүн (хөнгөн 

хэлбэрийн 28, хүнд хэлбэрийн 7)-ий 105 хамар залгиурын арчдас, 84 хоолойн 

арчдас, 60 цэрний дээжинд хийсэн судалгаагаар вирусийн ачаалал хүнд 

хэлбэрийн өвчтнүүдийн хувьд хөнгөн хэлбэрийн өвчтнүүдийнхээс хамар, 

залгиурын арчдас, хоолойн арчдас, цэрний дээжинд өндөр байсан. Мөн энэ 2 

бүлэгт амьсгалын дээд замын вирусийн ачаалал өвчин эхэлснээс хойших эхний 

7 хоногт илэрч, 2-4 долоо хоногтоо хурдан буурч байсан. Харин энэ судалгааны 

209 ийлдсийн дээжинд хийсэн шинжилгээгээр IgM нь 2 бүлэгт бага хэмжээгээр 

тодорхойлогдож байсан бол IgG нь өвчин эхэлснээс 3 дахь долоо хоногтоо хүнд 

хэлбэрийн өвчтний хувьд хөнгөн хэлбэрийнхээсээ илүү тодорхойлогдож, 2 бүлэгт 

хоёуланд нь цаашид өсөх хандлагатай байсан байна. Энэ судалгаагаар 

амьсгалын дээд замын вирусийн ачаалал (хамар залгиурын арчдас дахь) эхний 

үе шатанд өндөр байснаа цаашид буурч, харин IgG  эхний үе шатанд үүсээд 

цаашид өссөн үр дүн гарсан нь бидний судалгаатай мөн тохирч байна [119].  

 Ковид-19 халдварт өвчин гарч, дэлхий нийтээр тархан, түүний талаар олон 

төрлийн судалгаа хийгдэж, өвчний шинж чанар, эмнэлзүйн явцыг танин мэдэж, 

түүнээс ангижрах аргуудыг боловсруулах оролдлогууд эрчимтэй явагдаж, тухайн 

халдвараас идэвхтэй, үр дүнтэй хамгаалах арга нь вакцин гэдэг нь нэгэнт 
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тодорхой болсон. Иймд судлаачид вакцин боловсруулах судалгааг хийж, 

эмнэлзүйн туршилтуудыг явуулан, олон төрлийн вакцинуудыг богино хугацаанд 

боловсруулан, эмчилгээнд хэрэглэж эхэлсэн. Хэдийгээр эдгээр вакцинуудын 

эмнэлзүйн туршилтуудын үр дүн амжилттай болсон ч улс орны онцлог, тархаж 

буй хувилбарууд зэргээс шалтгаалан тухайн улс орны хүн амд ямар үр дүнтэй 

байгаа талаар өөр өөрсдийн хүрээнд судалгаануудыг хийсээр байна. 

SARS-CoV-2 вирусээр үүсгэгдсэн энэхүү халдварын эсрэг дэлхий нийтэд 

хэрэглэж буй вакцины үр нөлөө, дархлаа тогтоц харилцан адилгүй байгаа нь 

судалгаануудаар тогтоогдсоор байна [120]. Тухайлбал, хэдийгээр ChAdOx1nCoV-

19 вакцины эхний тунгийн үед IL-6 болон IL-1β зэрэг цитокины ихсэлт урвал 

хүндрэлийн зэргээс хамааралтай байсан бол BNT162b2 вакцины 2 дахь тунгийн 

дараа SARS-CoV-2 вирусийн титэм уургийн эсрэг IgG болон саармагжуулах 

эсрэгбиеийн түвшнүүд нь халууралттай ихээхэн холбоотой байв. BNT162b2, 

BBIBP, Gam-COVID-Vac вакцины дараах дархлаа тогтцыг 2 дахь тунгаас хойш 28 

хоногийн дараа харьцуулан судлахад BNT162b2 болон Gam-COVID-Vac вакцины 

дараа эсрэгбиеийн түвшин харьцангуй өндөр байсан [1] зэрэг үр дүнгүүд гарч 

байна.  Вакцины үр нөлөө, дархлаа тогтоц харилцан адилгүй байгаа ч Ковид-19 

халдварын эсрэг вакцинууд нь Ковид-19 цар тахлаас урьдчилан сэргийлэх, 

өвчний хүндрэл болон нас баралтыг бууруулахад хамгийн үр дүнтэй арга болохыг 

дэлхий нийтээр хүлээн зөвшөөрч байна.  

Бид Ковид-19 халдварт өвчний эсрэг вакцины үр нөлөө, дархлаа тогтцыг 

судлах зорилгоор Монгол улсад вакцинжуулалтанд ашиглаж буй Вероцелл 

(BBIBP), АстраЗенека (ChAdOx1nCov-19), Спутник V (Gam-Covid-Vac), Пфайзер 

(BNT162b2) гэсэн 4 төрлийн вакцины бүрэн тун (2 тун)-д хамрагдсан, 

вакцинуудын бүрэн тунд хамрагдахын өмнө эсвэл дараа Ковид-19 халдварт 

өртсөн, вакцинд хамрагдаагүй Ковид-19 халдварт өртсөн бүлгүүдийн SARS-CoV-

2 вирусийн эсрэг үүссэн нийт эсрэгбие, S-RBD эсрэгбие, саармагжуулагч 

эсрэгбие, N уургийн эсрэг эсрэгбиеийн түвшинг тодорхойлон, бүлгүүдээр 

харьцуулалт хийж үзлээ. 

Судалгааны үр дүнгээс харахад SARS-CoV-2 вирусийн эсрэг үүссэн нийт 

эсрэгбиеийн түвшин Ковид-19 халдварт өртсөн бүлэгт хамгийн бага, 

вакцинжуулсан бүлэгт түүнээс өндөр, вакцин Ковид-19 хосолсон бүлгүүдэд 

хамгийн өндөр тогтсон байна. /Ковидтой харьцуулах/ Үүнээс үзэхэд вакцины 

дархлаа тогтоц үр дүнтэй байна.  
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Урд өмнө хийгдсэн судалгаагаар BBIBP вакцин хийлгэсэн хүмүүсийн 92-

100%-д нь вакцин хийлгэснээс хойш 28 хоногийн дараа эсрэгбиеийн холболт 

нэмэгдсэн  гэсэн үр дүн гарсан [121]. Мөн Унгар улсад хийгдсэн судалгаагаар 16-

44 насны оролцогчдод бүх вакцин 100% үр нөлөөтэй болохыг харуулсан байна 

[122].  

4 төрлийн вакциныг вакцины төрлөөр нь харьцуулахад нийт эсрэгбиеийн 

түвшин BBIBP вакцины бүрэн тунд хамрагдсан, уг вакцины бүрэн тун Ковид-19 

халдвар хосолсон бүлгүүдэд бага, BNT162b2 вакцины бүрэн тунд хамрагдсан, 

тухайн вакцины бүрэн тун Ковид-19 халдвар хосолсон бүлгүүдэд өндөр байсан 

бол SARS-CoV-2 S-RBD эсрэгбие болон саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшин 

BBIBP вакцины бүрэн тунд хамрагдсан, уг вакцины бүрэн тун Ковид-19 халдвар 

хосолсон бүлгүүдэд мөн хамгийн бага, ChAdOx1nCoV-19, Gam-Covid-Vac 

вакцинуудын бүрэн тунд хамрагдсан, тухайн вакцинуудын бүрэн тун Ковид-19 

халдвар хосолсон бүлгүүдэд ойролцоо, BNT162b2 вакцины бүрэн тунд 

хамрагдсан, вакцины бүрэн тун Ковид-19 халдвар хосолсон бүлгүүдэд хамгийн 

өндөр байлаа.  Энэ нь бусад судалгааны үр дүнтэй нийцэж байна. Тухайлбал: 

M.A. Sughayer (2022) нарын судалгаагаар BBIBP вакцинаар өдөөгдсөн 

саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшин хамгийн бага, харин BNT162b2 вакцинаар 

өдөөгдсөн саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшин хамгийн өндөр тогтсон [2], A. 

Modenese нарын (2021) судалгаанд BNT162b2 вакцинаар өдөөгдсөн 

саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшин хамгийн өндөр [3] гэсэн үр дүнгүүд гарсан 

байна.   

Цаашлаад бусад судалгаануудын үр дүнгээс авч үзвэл Bruna Lo Sasso 

нарын судалгаанд BNT162b2 вакцин хийлгэсэн хүмүүсийг Ковид-19 халдвараар 

өвдсөн хүмүүстэй харьцуулахад SARS-CoV-2 S-RBD уургийн эсрэг IgG 

эсрэгбиеийн түвшин нэмэгдсэн байсныг харуулсан [123].  Hueda-Zavaleta нарын 

судалгаагаар бүгд Ковид-19 халдварт өртсөн эрүүл мэндийн ажилчдад BBIBP 

вакцины бүрэн тун хийснээс хойш 7 сарын дараа SARS-CoV-2 S-RBD уургийн 

эсрэг IgG эсрэгбиеийн түвшин оролцогчдын 99,3%-д эерэг үзүүлэлттэй байгаа нь 

ажиглагдсан байна [124]. Бас нэгэн судалгаанд BNT162b2 вакцины 2 тун 

хийлгэсэн хүмүүсийн SARS-CoV-2  S-RBD уургийн эсрэг IgG-ийн түвшин 

BNT162b2 вакцины 1 тун хийлгэсэн болон вакцин хийлгээгүй хүмүүсийнхээс 

өндөр байсан [125].  
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Вакцины бүрэн тунд хамрагдсан эмнэлгийн ажилчдын саармагжуулах 

эсрэгбие болон SARS-CoV-2 S-RBD уургийн эсрэг IgG-ийн түвшний когорт 

шинжилгээгээр Пфайзер/BioNTech вакцины бүрэн тунд хамрагдсан ажилчдын 

RBD болон S уургийн эсрэг үүссэн эсрэгбиеүд нэмэгдсэн, Пфайзер/BioNTech 

вакцины бүрэн тунд хамрагдсан эрүүл мэндийн ажилчдын дунд явуулсан 

судалгаагаар вакцинжуулалтаас 6 сарын дараа SARS-CoV-2 вирусийн S-RBD 

уургийн болон SARS-CoV-2 S1/S2-ийн эсрэг IgG эсрэгбиеийн түвшин нэмэгдсэн 

үр дүнгүүд гарсан байна [126-127]. Firinu нарын судалгаагаар BNT/BNT болон 

ChAd/BNT вакцины бүрэн тунд хамрагдсаны дараа S-RBD уургийн эсрэг IgG 

эсрэгбиеийн түвшний дундаж нэмэгдсэн байсныг харуулжээ [128]. Pereson MJ 

нарын судалгаанд 190 дээжинд бүгдэд (100%) нь S-RBD уургийн эсрэг IgG эерэг 

үзүүлэлттэй гарчээ [129]. Титэм уургийн эсрэг IgG болон саармагжуулах 

эсрэгбиеийн үүсэлт, Т-эсийн идэвхжил ChAdOx1n-CoV-19 вакцины 2 тунгийн 

дараа нь нэмэгдсэн байсан бол [130, 131] өөр нэгэн судалгаанд Gam-Covid-Vac 

вакцины 2 тун хийлгэснээс 2 долоо хоногийн дараа титэм уургийн эсрэг 

эсрэгбиеийн түвшин оролцогчдын 98%-д нэмэгдсэн үр гарсан байна [132, 133]. 

Sugnayer нарын судалгаагаар RBD уургийн эсрэг IgG эсрэгбиеийн түвшин 

Пфайзер вакцины нэмэлт тунгийн дараа хамгийн өндөр, дараа нь АстраЗенека 

болон Синофарм вакцин байсан нь ажиглагдлаа [134]. Титэм уургийн эсрэг 

шингэний ба эсийн дархлааны хариу урвалыг хамгийн өндөр түвшинд өдөөдөг нь 

РНХ вакцинууд дараа нь аденовирусийн тэгээд идэвхгүйжүүлсэн вакцинууд 

байсан. Өмнөх судалгаагаар BNT162b2 вакцин оролцуулаад РНХ-д суурилсан 

вакцинууд эсийн болон шингэний дархлааг илүү сайн нэмэгдүүлдэг болохыг олж 

тогтоосон [135].  

АстраЗенека вакциныг Модерна эсвэл Пфайзер вакцинтай хослуулан 

хэрэглэсэн нь АстраЗенека вакцины 2 тун хийлгэсэнтэй харьцуулахад SARS-

CoV-2 өвөрмөц IgG-ийг нэмэгдүүлэхэд илүү үр дүнтэй болохыг илтгэсэн. Сайн 

дурын оролцогчдын ийлдсэнд хийсэн саармагжуулах идэвхийн шинжилгээгээр 

АстраЗенека/Пфайзер бүлгийн саармагжуулах идэвх  95%-аас дээш байсан 

байна. Модерна болон Пфайзерийн мРНХ вакцинууд нь титэм уургийн өвөрмөц 

IgG эсрэгбиеийг нэмэгдүүлдэг болохыг харуулсан [136, 137]. Модерна болон 

BioNTech-ийн вакцинаар вакцинжуулсан хүмүүсийн титэм уургийн эсрэг IgG 

болон RBD уургийн эсрэг IgG түвшин мэдэгдэхүйц өндөр байсан [138].  
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Бидний судалгаагаар SARS-CoV-2 N уургийн эсрэгбиеийг тодорхойлоход 

энэ нь Ковид-19 халдварт өртсөн болон BBIBP вакцинд хамрагдсан бүлгүүдэд 

үүссэн бөгөөд Ковид-19 халдварт өртсөн бүлгээс BBIBP вакцинаар өдөөгдсөн 

бүлэг болон BBIBP вакцины 2 тун Ковид-19 халдвар хосолсон бүлэгт өндөр байна. 

Энэ нь SARS-CoV-2 вирусийн N уургийн эсрэг IgG нь Ковид-19 халдварт өртсөний 

дараа эсвэл идэвхгүйжүүлсэн вирусийн вакцины дараа үүсдэгтэй холбоотой юм. 

  Бид судалгааны хүрээнд SARS-CoV-2 вирусийн S-ACE2 холболтын 

саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшнийг тодорхойлсон. SARS-CoV-2 

вирусийн S-ACE2 холболтын саатуулагч-саармагжуулагч эсрэгбиеийн түвшний 

хувьд BBIBP, ChAdOx1nCov-19, Gam-Covid-Vac бүлгийн оролцогчдын S-ACE2 

холболтын саатуулагчийн хувь Ковид-19 бүлгийнхээс шингэрүүлэлт хийгдээгүй 

дээжид өндөр байсан боловч тэдгээрийн хооронд статистик ач холбогдол бүхий 

ялгаа гарсангүй, харин BNT162b2 бүлгийн оролцогчдынх Ковид-19 бүлгийн 

оролцогчдын хувиас мэдэгдэхүйц өндөр байна.  

Дашдорж нарын судалгаагаар RBD-ACE2 холболтыг хориглох 

саармагжуулагч эсрэгбиеийн идэвхжил нь Пфайзер вакцин дээр хамгийн өндөр, 

дараа нь АстраЗенека, Спутник V болон Синофарм вакцинууд байсан үр дүн 

олджээ [139]. Ковид-19 халдварын эсрэг ямар нэгэн вакцин хийлгэсний дараа 

SARS-CoV-2 вирусийн халдвар аваад эдгэрсэн хүмүүсийн ихэнхэд нь ACE2 

хориглох эсрэгбиеийн идэвхжил BNT162b2 вакцинтай хүмүүсийнхтэй 

харьцуулахад өндөр байна.  

Дархлаа тогтцыг нас болон хүйсээс хамааралтай эсэхийг судлахад 

статистик ач холбогдол бүхий хамаарал ажиглагдсангүй. Vladimir.P нарын (2022) 

судалгаагаар BNT162b2 вакцины 2 тунгийн дараах эсрэгбиеийн түвшин нь 

наснаас хамааралтай байгаа бөгөөд нилээдгүй олон судалгаанд Ковид-19 

вакцины хоёр тун болон сэргээх тунгийн дараах эсрэгбиеийн түвшин нас болон 

хүйсээс хамааралтай гэсэн үр дүн гарсан байна. [140], [142]. Зарим судалгаанд 

вакцины дараах урвал хүндрэл нас болон хүйсээс хамааралтай болохыг 

дурьдаад байна. Жишээ нь: ChAdOx1nCoV-19 вакцины дараах урвал хүндрэлд 

хүйсийн ялгаа ажиглагдсан бөгөөд сөрөг хариу урвалын хэмжээ эрэгтэй 

оролцогчдод эмэгтэйчүүдээс арай өндөр байсан байна. Бидний судалгаагаар 

дархлаа тогтцын нас хүйсний хамаарал ажиглагдаагүй нь судалгаанд хамрагдсан 

оролцогчийн тоотой хамааралтай байх боломжтой юм. 
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 Судалгааны ажлыг хийхэд хамгийн гол тулгарсан хязгаарлагдмал хүчин 

зүйл нь манай төвийн BSL-3 түвшний лаборатори судалгааны хугацаанд 

ашиглалтанд ороогүй учраас BSL-2 түвшний лабораторид плазмид суурилсан 

аргыг ашиглан эсэд SARS-CoV-2 вирусийн S-RBD уургийг нийлэгжүүлэгч 

плазмидыг халдварлуулах туршилтыг хийлээ. Мөн SARS-CoV-2 вирусийн S 

уургийн ACE2 рецептортой холбогдох холболтыг саатуулагч саармагжуулагч 

эсрэгбиеийг тодорхойлсон. 
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ДҮГНЭЛТ 

 

1. Ковид-19 халдварын дараа үүссэн вирусийн эсрэг өвөрмөц эсрэгбие IgG 

өсөөд, тогтворжиж байсан бол IgM нь өсөөд, буурч байсан. IgG-ийн түвшин 

IgM-ийн түвшнээс өндөр байна. Харин амьсгалын дээд зам дахь вирусийн 

ачаалал халдварын 4 дэх долоо хоногт нийт оролцогчдын 10%-д илэрч 

байсан.  Вирусийн ачаалал болон өвөрмөц эсрэгбие IgG-ийн таньцийн 

хөдлөлзүй урвуу хамааралтай байна.  

2. Вероцелл (BBIBP), АстраЗенека (ChAdOx1nCov-19), Спутник V (Gam-Cov-

Vac), Пфайзер (BNT162b2) вакцинуудын бүрэн тунд хамрагдсанаас хойш 6 

сарын дараах дархлааны хариу урвалыг дан КОВИД-19 халдварт өртсөн 

бүлгийнхтэй харьцуулахад вакцины төрлөөс үл хамааран дархлааны хариу 

урвал өрнүүлэх түвшин өндөр байна. Вакцины бүрэн тунгийн өмнө эсвэл 

дараа нь КОВИД-19 халдварт өртсөн оролцогчдын дархлаа тогтоц 

нэмэгдсэн байна. Вакцины бүрэн тунгийн дараа КОВИД-19 халдварт 

өртсөн оролцогчдын эмнэлзүйн хүндрэлийн зэрэг вакцинд хамрагдаагүй 

КОВИД-19 халдварт өртсөн оролцогчдынхоос бага байна. 

3.  BBIBP, ChAdOx1nCov-19, Gam-Covid-Vac, BNT162b2 вакцины бүрэн тунд 

хамрагдсаны дараа S-ACE2 холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувь нь вакцинд хамрагдаагүй КОВИД-19 

халдварт өртсөн бүлгийн S-ACE2 холболтыг саатуулагч-саармагжуулагч 

эсрэгбиеийн саатуулагчийн хувиас өндөр тогтсон байна.  
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ТАЛАРХАЛ 

 

Энэхүү судалгааны төслийг санхүүжилсэн Монгол Улсын Засгийн Газар, 

Эрүүл Мэндийн Яам, ЭМЯ-ны Шинжлэх ухаан технологийн зөвлөл, судалгаа хийх 

зөвшөөрөл олгосон ЭМЯ-ны Анагаах Ухааны Ёс Зүйн Хяналтын Хороо, ХӨСҮТ-

ийн Эрдмийн зөвлөл, судалгааг хийж гүйцэтгэхэд гүн тусалцаа үзүүлсэн ХӨСҮТ-

ийн удирдлагууд, ХӨСҮТ-ийн Санхүү, бүртгэлийн алба, ХӨСҮТ-ийн Нэгдсэн 

лабораторийн албаны хамт олон, судалгааны багийн гишүүд, судалгаанд сайн 

дураараа идэвхитэй оролцсон нийт оролцогчдодоо гүн талархал илэрхийлье. 
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Зөвшөөрөв: ЭМЯ-ны Анагаах ухааны Ёс зүйн 

Хяналтын Салбар Хорооны хурлын тэмдэглэл №261 

Судалгаанд оролцогчдоос авах таниулсан зөвшөөрлийн хуудас 

Танд энэ өдрийн мэнд хүргэе! 

 Монгол улсад тархалт үүсгэж буй SARS-CoV-2вирусийг эсийн өсгөвөрт цэврээр 

өсгөвөрлөж, вакцины дараах ийлдсээр саармагжиж байгаа эсэхийг лабораторийн 

орчинд туршин судалж вакцинжуулалтын бодлогод нотолгоо гаргах зорилгоор АУ-ны 

доктор Г.Цогзолмаагийн удирдлагаар “КОВИД-19  вакцинжуулалт болон халдварын 

дараах SARS-CoV-2 вирусийг саармагжуулах идэвхийн судалгаа” сэдэвт судалгааны 

ажил явагдах гэж байна. 

Ашиг тус: Та судалгаанд хамрагдсанаар өөрийн дархлаа тогтцын шинжилгээг үнэ 

төлбөргүй хийлгэх боломжтой.  

Судалгааны тухай: КОВИД-19 вакцины бүрэн тунд хамрагдаагүй зөвхөн КОВИД-19  

халдвар авч өвдсөн, КОВИД-19 вакцины бүрэн тунд хамрагдсан, КОВИД-19  вакцины 

бүрэн тунд хамрагдсаны өмнө/дараа КОВИД-19  халдвар авч өвдсөн зэрэг оролцогчдыг 

судалгаанд хамруулж, дархлаа тогтцын шинжилгээ хийн үр дүнг харьцуулан үнэлнэ.  

Судалгааны нууцлал: Таны мэдээллийг зөвхөн эрдэм шинжилгээ, судалгааны 

зорилгоор ашиглах бөгөөд гарсан үр дүнг хэвлэн нийтлүүлэхэд хувь хүний мэдээллийг 

дурдахгүй болно.  

Судалгаанд оролцогчдод үүсэж болох эрсдэл:  Энэхүү судалгаанд оролцсон 

тохиолдолд халдвар хамгааллын дэглэм алдагдах эрсдэлээс сэргийлж нэг удаагийн зүү, 

тариур хэрэглэж, мэргэжлийн эмч, сувилагч сорьцыг цуглуулна. Сорьц цуглуулах явцад 

бага зэргийн хөхрөлт үүсэж болох бөгөөд тухайн тохиолдолд мэргэжлийн эмч, сувилагч 

зохих тусламжийг цаг алдалгүй үзүүлнэ.  

Төлбөр: Та судалгаанд оролцсон тохиолдолд танаас төлбөр авахгүй болно.  

Таныг судалгаанд оролцож, бидний ажилд тусална гэдэгт итгэж байна.  

Би дээрх мэдээллүүдтэй танилцаж судалгааны зорилго, ач холбогдлыг ойлгосон 

тул оролцохыг зөвшөөрч, гарын үсэг зурснаар судалгаанд өөрийн хүсэлтээр оролцож 

байгаагаа илэрхийлж байна.  

Судалгаанд оролцогчийн овог.......................................нэр....................................... 

Судалгаанд оролцогчийн гарын үсэг:......................................... 

Судалгаанд оролцогчийн холбоо барих утасны дугаар:........................................... 

Зөвшөөрсөн огноо: 202..... оны ..... сарын ..... өдөр  

Судалгааны багийн хаяг: Монгол улс, Улаанбаатар хот, Баянзүрх дүүрэг, ХӨСҮТ 

Танд баярлалаа 
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Ерөнхий мэдээллийн асуумж 

Ерөнхий мэдээлэл: 

1. Овог, нэр: ................................................... 

2. Регистрийн дугаар:.................................... 

3. Нас:.................... 

4. Хүйс:   эм    эр 

5. Аймаг/хот:.......... 

6. Холбоо барих утасны дугаар:.................. 

7. Цахим шуудан:.......................................... 

Вакцинд хамрагдсан эсэх   Хугацаа:  

 Вакцинд хамрагдаагүй 

 Вероцелл+Вероцелл 

 АстраЗенека+АстраЗенека 

 Спутник V+Спутник V 

 Пфайзер+Пфайзер 

I тун хийлгэсэн огноо:............................ 

II тун хийлгэсэн огноо:........................... 

 

18-аас дээш настай     Тийм                    Үгүй   

КОВИД-19  халдвар авсан эсэх     Тийм                    Үгүй   

КОВИД-19  халдвар хэрхэн авсан     Ойрын хавьтал болсон 

   Гэр бүлийн гишүүн өвдсөн 

   Дам хавьтал болсон   

   Ажлын байрнаас авсан   

   Тодорхойгүй   

   Мэдэхгүй   

КОВИД-19  халдварын хүндийн 

зэрэг  

   Шинж тэмдэггүй        Хөнгөн 

   Хүндэвтэр                 Хүнд 

  Нэн хүнд  

Эмчилгээ хийгдсэн байдал     Эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлсэн    

  Өрхийн эмнэлгийн хяналтанд гэрээр 

эмчилгээ хийсэн  

Эмнэлэгт хэвтэн эмчлүүлсэн эсэх     Тийм                        Үгүй 

КОВИД-19  халдвар аваагүй 

боловч 

дараах халдвар авсан хүмүүстэй 

хамт байсан эсэх  

  Ойрын хавьтал болсон хүнтэй амны 

хаалтгүй 30 минутаас дээш хугацаагаар хамт 

байсан  

  Гэр бүлийн гишүүн өвдсөн байх үед хамт 

амьдарч байсан  

 Хамт ажилладаг хүнээ өвдсөнийг 

мэдэхгүйгээр амны хаалт хэрэглэлгүй хамт 

ажилласан.  

  Дам хавьтал болсон  

  Мэдэхгүй   

 

Судалгаанд хамрагдсан огноо: ......... оны ..... сарын ..... өдөр 

 

 

 



100 

 

ХАВСРАЛТ Б 

 

“STAPMag96 ProPrep C” цомгоор нуклейн хүчил ялгах арга, аргачлал 

Сорьцоос нуклейн хүчлийг ялгахдаа “SEEGENE” компаний SEEPREP 32TM 

машиныг ашиглан нуклейн хүчил ялгах арга аргачлалын дагуу ялгаж байна.  

Зориулалт: STAPMag96 ProPrep C цомгийг ашиглан хамар-залгиурын 

арчдас, ам-залгиурын (хоолой) арчдас, шээс, өтгөн, шулуун гэдэсний арчдас, цэр, 

бэлэг эрхтний арчдас (үтрээ, умайн хүзүү, шээсний сүв) ба цитологийн шингэн 

сорьцоос SEEPREP 32TM төрлийн нуклейн хүчил ялгах автомат системээр 

нуклейн хүчлийг ялгах 

      Хийгдэх ажилбарын алхам:  

➢ Дээжийг задлах; 

➢ Нуклейн хүчлийг соронзон бөмбөлгүүдтэй холбох; 

➢ Хаягдал хэсгүүдийг зайлуулах; 

➢ Нуклейн хүчлийг цэвэршүүлэх; /Аргачлалыг хавсралтад үзүүлэв./ 

 

Зарчим: STAPMag96 ProPrep C цомог нь нуклейн хүчил ялгах автомат 

системд тохирох уусмал ашиглан нуклейн хүчлийн соронзон бөмбөлгүүдэд 

холбогдох зарчимд үндэслэнэ. Сорьцийг Lysis buffer /LB/ ашиглан задалсны 

дараа нуклейн хүчлийг соронзон бөмбөлгүүдэд холбогдох нөхцлийг 

бүрдүүлэхийн тулд Binding buffer /BB/-ыг задалсан сорьц руу нэмнэ. Соронзон 

тусгаарлах явцын дараа бохирдол ба давсыг зайлуулах зорилгоор соронзон 

бөмбөлгүүдийг Wash buffer /WB1/, /WB2/-ыг ашиглан 2 удаа угаана. Этанолыг 

зайлуулах зорилгоор соронзон бөмбөлгүүдийг Wash buffer WB3-ыг ашиглан 

угаана. Эцэст нь цэвэршүүлсэн нуклейн хүчлийг давс бага агуулсан Elution buffer 

/EB/-аар угаалт хийнэ. Цэвэршүүлсэн нуклейн хүчлийг давс багатай  Elution buffer 

/EB/-аар шингэлж, ялгасан нуклейн хүчлийг шууд ашиглаж болно.  

 

Хадгалалтын нөхцөл: STAPMag96 ProPrep C цомгийн бүх бүрэлдэхүүн 

хэсгийг тасалгааны (18-250C) хэмд 12 сар хүртэлх хугацаанд, нарны тусгалаас 

хол, хуурай нөхцөлд хадгална. Бүтээгдэхүүний хүчинтэй хугацаа нь шошго дээр 

тэмдэглэгдсэн байна.  
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“AllplexTM SARS-CoV-2 Variants II assay” цомог оношлуураар SARS-CoV-2 

вирүсийн  титэм(Spike)  уургийн генд үүссэн мутацийг илрүүлэх 

мультиплекс бхУТ-ПГУ-ын шинжилгээ хийх аргачлал 

 
(Каталогийн дугаар RV10305X) 

 

Цэр, шүлс, хамар залгиурын сордос, хамар залгиурын арчдас, ам-

залгиурын арчдас ба гуурсан хоолой-цулцангийн угаадас/шингэн зэрэг 

сорьцноос коронавирүсийн титэм уурагт үүссэн мутацийг (L452R, W152C, 

K417T, K417N) бодит-хугацааны урвуу-транскриптаза ПГУ-аар чанарын хувьд 

илрүүлэх in vitro оношилгооны цомог юм. 

 

 

1 цомогт агуулагдах урвалж нь нийт 100 шинжилгээнд ашиглагдана. Захиалгын 

мэдээлэл (REF RV10305X) 

AllplexTM SARS-CoV-2 Variants II assay 

Тэмдэг Агууламж Эзэлхүүн Тодорхойлолт 

 
SCV2 MOM 500 мкл 

Oлиго холимог (MOM): 

-Илрүүлэх ба олшруулах 
урвалж 

 
EM5 500 мкл 

-РТазе 

-ДНХ полимераза 

-Урацил-ДНХ гликозилаз 

-dNTP агуулсан буфер 

 
EM5 Buffer 500 мкл 

-Бх-ПГУ-ын буфер 

-BSA ба глицерол агуулсан 
буфер 

 
SC2V2 PC 50 мкл 

Эерэг хяналт (PC) 

-Эмгэгтөрөгч ба дотоод 
хяналтын клоны холимог 

 RNase-free 
water 

1,000 мкл 

-Өндөр чанарын 
цэвэршүүлэлттэй; 

-ПГУ-ын түвшний 

 
Гарын авлага 

 

 

 

 

УРВАЛЖ 
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Үр дүн 
 

1. Шинжлэгдэхүүний мэдээлэл 

Флуоропор Шинжлэгдэхүүн 

FAM L452R 

HEX W152C 

Cal Red 610 K417C 

Quasar 670 IC (дотоод хяналт) 

Quasar 705 K417N 

 
Үр дүнгийн тайлбар 
 

Шинжлэгдэхүүн Сt утга Үр дүн 

Бай 
<42 Илэрсэн (+) 

N/A Илрээгүй (-) 

Дотоод хяналт 
<42 Илэрсэн (+) 

N/A Илрээгүй (-) 

 
Бай 

үр дүн 
Дотоод 

хяналтын үр дүн 
Үр дүнгийн тайлбар 

+ + Бай нуклейн хүчил илэрсэн  

+ - 
Бай нуклейн хүчил илэрсэн* 

-Нэмэлт шинжлэгдэхүүн илрээгүй ч байх магадлалтай 

- + Бай нуклейн хүчил илрээгүЙ 

- - 

Хүчингүй** 

1) Cорьцыг буруу цуглуулсан. 

2) Нуклейн хүчил ялгах эсвэл ПГУ-ын явц саатсан 
3) Нуклейн хүчил ялгах явцаас эхлэн дахин давтан 

хийнэ. Хэрэв үр дүн ялгаагүй байх тохиолдолд 
сорьц цуглуулах явцаас эхлэн давтан хийнэ. 

*Бай нуклейн хүчил их хэмжээгээр байх тохиолдолд дотоод хяналтын (IC) дохиог саатуулж 

болзошгүй. Дотоод хяналтын дохио илрээгүй ч байд илэрсэн эерэг үр дүнг хүчингүй гэж үзэхгүй.  

**TROUBLESHOOTING/Алдааг илрүүлэх ба засварлах хэсгийг үзнэ үү. 

 
 
 

Сорьц 

FAM HEX Cal Red 610 
Quasar 705 Quasar 670 

 

 
 

Үр дүнгийн 
тайлбар 

L452R C(t) W152C C(t) K417T C(t) K417N C(t) IC C(t) 

1 + 15.97 + 16.31 - N/A - N/A + 21.81 L452R, W152C 

2 - N/A - N/A + 21.18 - N/A + 23.18 K417T 

3 - N/A - N/A - N/A + 15.74 + 19.16 K417N 
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АЛДААГ ИЛРҮҮЛЭХ БА ЗАСВАРЛАХ 

AllplexTM SARS-CoV-2 Variants II assay цомог 

Гарсан үр дүн Боломжит шалтгаан Шийдэл 

Дохио байхгүй 

Флуоропробууд протоколд 
нийцэхгүй байх 

Сонгогдсон флуоропробууд протоколд нийцэхгүй 
байх 

бхПГУ төхөөрөмжийн 
тохиргоо буруу 

ПГУ төхөөрөмжийн төлөвийг шалгах, тохиргоог зөв 
хийсний дараа шинжилгээг давтан хийх 

Шинжилгээний цомгийн 
хүчинтэй хугацаа дууссан 
эсвэл хадгалалтын горим 
буруу 

Шинжилгээний цомгийн хүчинтэй хугацаа ба 
хадгалалтын нөхцлийг шалгах, шаардлагатай бол 
шинэ цомог ашиглах 

Дотоод 
хяналтын дохио 

байхгүй 

Эмгэгтөрөгчийн нуклейн 
хүчил их хэмжээтэй байх 

Хэрэв дотоод хяналтын биш бай эмгэгтөрөгчийн 
дохио ажиглагдсан бол Дотоод хяналтын 
амплификаци нь бай эмгэгтөрөгчийн өндөр титрээс 
болж саатна.  
Дотоод хяналтын дохиог баталгаажуулахын тулд 
сорьцыг (1/3~1/10) харьцаагаар давсны уусмалаар 
шингэлж, нуклейн хүчил ялгах явцаас эхлэн 
шинжилгээг дахин хийнэ. 

ПГУ саатуулагч 
/ингибитор/ байх 

Сорцыг (1/3~1/10) харьцаагаар харьцаагаар давсны 
уусмалаар шингэлж, нуклейн хүчил ялгах явцаас 
эхлэн шинжилгээг дахин хийнэ. 

Сорьцыг буруу цуглуулсан 
Сорьц цуглуулах аргачлалыг шалгах ба сорьцыг 
дахин цуглуулна. 

Сөрөг хяналтын 
хувьд хуурамч 

эерэг эсвэл бай 
дохио 

ажиглагдах 

Бохирдол 

Төхөөрөмж ба ажлын тавцанг натрийн гипохлорид 
эсвэл этанолоор халдваргүйжүүлнэ. Зөвхөн 
шүүлтүүртэй хошуу ашиглах ба тюб бүрт шинэ хошуу 
ашиглана. Нуклейн хүчил ялгах явцаас эхлэн бүх 
ажилбарыг давтан хийнэ. 

Эерэг хяналтын 
хувьд хуурамч 
сөрөг эсвэл огт 
дохио байхгүй 

байх 

Сорьцыг буруу цуглуулсан 
Сорьц цуглуулах аргачлалыг шалгах ба сорьцыг 
дахин цуглуулна. 

Сорьцыг буруу хадгалсан 
Сорьцыг дахин цуглуулж бүх ажилбарыг давтан 
хийнэ. Сорьцыг зөвлөмж болгосны дагуу хадгална. 

Нуклейн хүчлийг ялгах 
явцад алдаа гарсан 

Нуклейн хүчлийн концентрацийг шалгах, нуклейн 
хүчлийг дахин ялгана. 

Харгалзах ПГУ-ын 
тюбнүүдэд нуклейн хүчил 
нэмэх явцад алдаа гарсан 

Нуклейн хүчил агуулсан тюбын сорьцын дугаарыг 
шалгах, нуклейн хүчлийг ПГУ-ын зөв тюб рүү нэмж 
өгөх. Шаардлагатай бол шинжилгээг давтан хийнэ. 

Саатуулагч 
/ингибитор/ байх 

Сорцыг (1/3~1/10) харьцаагаар харьцаагаар давсны 
уусмалаар шингэлж, нуклейн хүчил ялгах явцаас 
эхлэн шинжилгээг дахин хийнэ. 

ПГУ холимог буруу 
бэлтгэх 

ПГУ холимог бэлтгэхдээ бүх бүрэлдэхүүн хэсгийг 
нэмсэн эсэхийг шалгана. Урвалжийг ашиглахын 
өмнө заавал хомогенжүүлсэн (нэгэн төрлийн болгох) 
байна. 

Олшруулалтын 
муруйн аль 1 

циклд шүд үүсэх 

ПГУ-ын тюб дотор 
бөмбөлөг үлдсэн 

Шинжилгээ эхлэхийн өмнө ПГУ-ын тюбыг 
центрифугдэнэ. 
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“COVID-19 N and S1 RBD protein Human IgG kit” оношлуурыг ашиглан 

Фермент холбоот эсрэгбиеийн урвал (ФХЭБУ)-аар SARS-CoV-2 N болон S1 

RBD уургийн IgG-ийг тодорхойлох шинжилгээний арга зүй 

Шинжилгээнд хэрэглэгдэх урвалж бэлтгэх 

1. Шинжилгээнд хэрэглэгдэх бүх урвалж болон дээжүүдийг хэрэглэхээсээ 

өмнө тасалгааны  температур (18 – 250C)-т гэсгээж, тогтворжуулна. 

2. 5Х дээж шингэрүүлэх уусмал (J)-ыг шинжилгээнд хэрэглэхээсээ өмнө 

ионжуулсан эсвэл нэрсэн усаар 5 дахин шингэлж, 1Х дээж шингэрүүлэгч 

уусмал болгон бэлтгэнэ. 

3. 5Х шинжилгээний шингэрүүлэгч уусмал В (Е)-ыг шинжилгээнд 

хэрэглэхээсээ өмнө ионжуулсан эсвэл нэрмэл усаар 5 дахин шингэлж, 1Х 

дээж шингэрүүлэгч В уусмалыг бэлтгэнэ. 

4. 1Х дээж шингэрүүлэгч уусмалаар дээж (ийлдэс)-ийг 1500 дахин 

шингэрүүлж бэлтгэнэ. Жишээ нь: 1µl ийлдэс дээр 1499 µl 1Х дээж 

шингэрүүлэгч уусмал нэмнэ. Хамгийн сайн үр дүнд хүрэхийн тулд 

шингэрүүлсэн дээж бүрийг сайтар холино. 

Тайлбар 1: Шинжилгээнд хэрэглэдэх нийт дээжийг урьдчилан тооцоолон 

хангалттай хэмжээгээр дээж шингэрүүлэгч уусмалыг бэлтгэнэ. 

Тайлбар 2: Тунадас, бактерийн бохирдол, цусны улаан эсийн задрал 

явагдсан,  уургийн суспенз бүхий дээжийг хэрэглэхээс зайлсхий. 

Тайлбар 3: EDTA, гепарин сульфат, натрийн цитрат болон бусад 

антикоагулянтуудыг хэрэглэх нь үр дүнд нөлөөлөхгүй. 

5. Шалгалтын муруй байгуулах эерэг хяналтын уусмал бэлтгэх: Эерэг 

хяналтын шилтэй уусмал (C)-ыг бага зэрэг эргүүлнэ. 1000 Unit/ml 

концентрацитай эерэг хяналтын уусмал бэлтгэхийн тулд C шилтэй уусмал 

дээр 900 µl 1Х дээж шингэрүүлэгч уусмал нэмж сайтар холино. 1Х дээж 

шингэрүүлэгч уусмалаас 320 µl-ийг авч 7 тюб тус бүр хийнэ. Энэхүү 

шингэрүүлтийг 2 багц болгон хийнэ. 1000 Unit/ml эерэг хяналтын уусмалыг 

ашиглан 2 багц шингэрүүлэлтийг хийнэ. Дараагийн шингэрүүлэлт хийхийн 

өмнө  тюб тус бүрийг сайтар холино. 1Х дээж шингэрүүлэгчийн 

концентраци нь тэг (0 Unit/ml) болно.  
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6. Хэрэв 20Х концентрацитай угаах буфер уусмал (B)-ыг талсжсан байвал 

тасалгааны  температур хүртэл халааж, зөөлөн хутгаж уусгана. 1Х угаагч 

буфер уусмалыг бэлтгэхдээ 40мл 20Х концентрацитай угаагч буфер 

уусмалыг 800 мл хүртэл ионжуулсан эсвэл нэрмэл усаар шингэлж бэлтгэнэ.  

7. Хэрэглэхээсээ өмнө биотинжүүлсэн анти-хүний IgG (Immunoglobulin G, IgG) 

эсрэгбиеийг агуулсан шилтэй уусмал (F)-ыг бага зэрэг эргүүлнэ. 

Эсрэгбиеийн концентрацитай  урвалжийг бэлтгэхдээ савтай уусмал тус бүр 

дээр 1Х шинжилгээний шингэрүүлэгч В уусмал (Е)-аас 200 мкл-ыг нэмнэ. 

Пипетикээр зөөлөн холино (уг урвалжийн 40С-д 5 өдөр хадгална.). 

Эсрэгбиеийн   концентрацитай илрүүлэгч урвалж бүрийг  1Х шинжилгээний 

шингэрүүлэгч В уусмал(Е)-аар 100 дахин шингэрүүлж, шинжилгээний 

явцын 5-р алхамд хэрэглэнэ. 

8. Хэрэглэхээсээ өмнө HRP-стрептавидин урвалж (G)-ийг пипетикээр зөөлөн 

холиж, бага зэрэг эргүүлнэ. HRP-стрептавидин урвалжийг 1Х 

шинжилгээний шингэрүүлэгч В уусмал (Е)-аар 800 дахин шингэлж бэлтгэх 

бөгөөд шинжилгээний явцын 7-р алхамд хэрэглэнэ. 

Жишээ нь: 800 дахин шингэрүүлсэн HRP-стрептавидины урвалжийг 

бэлгэхийн тулд 25 мл концентрацитай HRP-стрептавидины урвалж 

дээр 20 мл 1Х шинжилгээний шингэрүүлэгч В уусмал (Е)-ыг бэлтгэнэ. 

(шингэрүүлсэн уусмалыг дараагийн өдөр хэрэглэж болохгүй).  

Шинжилгээний явц 

1. Шинжилгээ хийхээсээ өмнө бүх урвалж болон дээжүүдийг тасалгааны  

температур (18–250С)-т тогтворжуулна. Эерэг хяналт болон дээжүүдийг 

хамгийн багадаа 2 хос хосоор нь хийхийг зөвлөж байна.  

2. 96 нүхтэй бичил хавтангийн 8 нүхэнд эерэг хяналтын уусмал нэмж хийхээр 

бэлтгэнэ.  

3. SARS-CoV-2 N ба S1 RBD уургаар бүрсэн эсвэл альбумин уургаар бүрсэн 

96 нүхтэй бичил хавтангийн нүх тус бүр эерэг хяналт (уусмал бэлтгэх 

хэсгийн 5-р алхамд бэлтгэсэн)-ын уусмал болон дээж (уусмал бэлтгэх 
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хэсгийн 4-р алхамд бэлтгэсэн) тус бүрээс 100 мкл-ыг нэмнэ. Бичил хавтанг 

таглаж нэг цагийн турш тасалгааны  температурт сэгсрэгчээр зөөлөн 

сэгсэрч инкубацлана.  

4. Уусмалыг хаяж, 1Х угаагч уусмалаар 4 удаа угаана. Олон сувагт пипетик 

эсвэл автомат угаагчийг ашиглан бичил хавтангийн нүх  тус бүрийг 300 µl 

1Х угаагч уусмалаар угаана. Алхам бүртээ бүх шингэнийг арилгах нь 

шинжилгээний гүйцэтгэлд хамгийн чухал ач холбогдолтой. Хамгийн 

сүүлийн  угаалтын дараа угаагч буфер уусмалын үлдэгдлийг соруулж 

эсвэл юүлж бүрэн зайлуулна. Бичил хавтанг цэвэр цаасан алчуур дээр 

доош харуулан хөмөрч угаагч уусмалыг бүрэн зайлуулна. 

5. Бичил хавтангийн нүх тус бүр урьдчилан бэлтгэсэн биотинжүүлсэн                  

anti-Human IgG эсрэгбиеийн уусмал (уусмал бэлтгэх хэсгийн 7-р алхам)-

аас 100 мкл-ийг нэмнэ. 30 минутын турш тасалгааны  температурт 

сэгсрэгчээр зөөлөн сэгсэрч инкубацлана. 

6. Уусмалыг хаяж, 4-р алхмын угаах үйлдлийг давтан хийнэ.  

7. Урьдчилан бэлтгэсэн HRP-стрептавидиний уусмал (уусмал бэлтгэх 

хэсгийн 8-р алхмаас харна)-ыг бичил хавтангийн нүх тус бүр 100 мкл-ийг 

нэмж 30 минутын турш тасалгааны  температурт сэгсрэгчээр зөөлөн 

сэгсэрч инкубацлана. 

8. Мөн уусмалыг хаяж, 4-р алхмын угаах үйлдлийг давтан хийнэ.  

9. Бичил хавтангийн нүх тус бүрт тетраметилбензидин (ТМВ)-ий нэг алхамт 

субстрат уусмал (Н)-аас 100 мкл-ийг нэмж харанхуй орчинд тасалгааны  

температурт 15 минутын турш сэгсрэгчээр зөөлөн сэгсэрч инкубацлана. 

10. Бичил хавтангийн нүх түс бүр зогсоогч уусмал (I)-аас 50 мкл-ийг нэмж, 450 

нм гэрэл шингээгч дээр шууд уншуулна.  

Үр дүнг боловсруулах 

1. Сөрөг хяналт болон дээжүүдийг агуулсан N болон S1 RBD уургаар бүрхсэн 

бичил хавтангийн нүх тус бүрээс гарч буй дохионы утгаас альбумин 

уургаар бүрхсэн бичил хавтангийн нүх тус бүрээс гарч буй дохионы утгыг 

хасаж тооцно. Энэ үед сөрөг OD утга гарч болзошгүйг анхаарна уу. Сөрөг 

OD утгыг 0 гэж тооцоолж болно.  

2. Шалгах муруй: Багц бүрийн давхардсан эерэг хяналтын шингээлтийн утга 

болон N ба S1 RBD платенээс дээжээ хасаад мөн эерэг хяналтын оптик 

нягтралыг 0 утгыг хасаж тооцоолно. Sigma plot or Excel software 
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программыг ашиглан у-тэнхлэг дээр гэрлийн шингээлт, х-тэнхлэг дээр 

эерэг хяналтын концентраци (Unit/ml)-аас хамаарсан шалгах муруйг 

байгуулна. Шинжилгээ хийх бүртээ шалгах муруйг байгуулах 

шаардлагатай.  

3. Шалгах муруйг ашиглан тооцоолсон утга нь 12.68 Unit/ml-ээс их байвал 

тухайн сорьцыг эерэг буюу дархлаа тогтсон гэж үзнэ. 

4. Шалгах муруйг ашиглан тооцоолсон утга нь 12.68 Unit/ml-ээс бага байвал 

тухайн сорьцыг сөрөг буюу дархлаа тогтоогүй гэж үзнэ. 

 

 

“Anti-SARS-CoV-2 N protein Human IgG ELISA kit” оношлуурыг ашиглан 

фермент холбоот эсрэгбиеийн урвал (ФХЭБУ)-аар SARS-CoV-2-ын N 

уургийн  IgG-ийг тодорхойлох шинжилгээний арга зүй 

Шинжилгээний уусмал бэлтгэх  

1. HRP-коньюгат хоёрдогч эсрэгбие: Шинжилгээ хийхийн өмнө 100X HRP-

коньюгат anti-Human IgG эсрэгбиеийг илрүүлэх шингэрүүлэгч уусмалыг 

ашиглан 1:100 харьцаагаар шингэлнэ. 10 мкл HRP-коньюгат anti-Human 

IgG эсрэгбие + 990 мкл илрүүлэх шингэрүүлэгч уусмал нэмнэ. 

2. Угаагч уусмал: 20Х угаагч буфер уусмалыг хэрэглэхээсээ өмнө тасалгааны 

температур хүртэл гэсгээж, тогтворжуулна.  30 мл 20Х угаагч буфер 

уусмал дээр 570 мл ионжуулсан эсвэл нэрмэл усыг нэмж шингэрүүлнэ. 

Хэрвээ угаагч буфер уусмалд талстууд байвал 370С хүртэл зөөлөн халааж, 

талстыг бүрэн уусгана. Уусмалыг 2-80С хадгална. 

Дээж бэлтгэх 

Ийлдэсний дээжийг шинжилгээний хязгаарт тохируулан шингэрүүлж 

шинжилгээг хийнэ.  Шинжилгээ хийх дээж бүрийг 1:100 харьцаагаар 



108 

 

шингэрүүлэнэ. Шинжилгээ хийх бүрдээ стандарт муруйг байгуулна. Дараах 

стандарт муруйг жишээ болгов. 

 

Дээжний шингэрүүлэлт  

 

Шинжилгээ хийх үйл явц 

Шинжилгээ хийхийн өмнө бүх урвалж болон шинжилгээний хийх сорьцыг 

тасалгааны температурт тогтворжуулж, урвалж бүрийг зөөлөн холино.  

1. Хяналтын уусмал болон шинжлэх дээжийг бичил хавтан “plate”-ы  нүх тус 

бүр хос хосоор нь хийнэ 

2. Бичил хавтангийн нүх тус бүрт байгаа 1:100 шингэрүүлсэн дээж тус бүр 

дээр стандарт уусмлаас 100мкл-ыг нэмнэ.  

3. Бичил хавтанг битүүмжлэн таглаад, зөөлөн холино. Тасалгааны 

температурт 30 минут байлгана.  

4. Бичил хавтангийн битүүмжилсэн тагийг онгойлгож нүх тус бүрт байгаа 

уусмалыг соруулан авч, нүх тус бүрт 1Х угаагч буфер уусмалаас 350мкл 

хийж угаана. Энэ үйлдлийг 4 удаа давтан хийнэ.  

5. Бичил хавтангийн нүх тус бүрт 100 мкл 1х HRP-коньюгат  anti-human IgG 

хоёрдогч эсрэгбиеийн уусмалаас нэмнэ. 

6. Бичил хавтанг битүүмжлэн таглан зөөлөн хольж, тасалгааны  температур 

(25℃)-т 30 минут байлгана. Бичил хавтангийн нүх тус бүр дэх уусмалыг 

пипеткээр соруулж авна. Мөн угаах үйлдлийг 4 удаа давтан хийнэ.  

7. Бичил хавтангийн нүх тус бүр  субстрат уусмалаас 100мкл нэмнэ. 

8. Тасалгааны  температур (25℃)-т 10-15 минут байлган бичил хавтангийн 

нүх тус бүр 100 мкл зогсоогч уусмал нэмнэ.  

9. ELISA уншигч багажинд 450 нм эсвэл 630 нм долгионы урт дээр хэмжинэ. 

Хэмжилт хийхдээ 5 минутаас хэтрүүлж болохгүй.  



109 

 

Статистик боловсруулалт хийх 

Стандарт уусмал болон дээж тус бүрийн дундаж утгыг гарган дундаж 

стандарт тэг утгыг хасна. 4 параметр логистик муруйг ашиглан регрессийн 

шинжилгээгээр илэрхийлэгдэх хамгийн сайн тохирох стандарт муруйг байгуулна. 

Х тэнхлэг дээр шингэрүүлж бэлтгэсэн уусмалын концентрацийн эсрэг У тэнхлэг 

дээр стандарт тус бүрийн шингээлтийг тооцож стандарт муруйг байгуулна. 

Стандарт концентрацийг OD-ын уншилт бүртэй харьцуулах замаар өгөгдлийг 

шугаман болгож болно.  

 

• Мэдрэг чанар  

SARS-CoV-2-ийн эсрэг N уургийн хүний IgG-ийн илрүүлэх хамгийн бага 

концентраци нь 0.026 нг/мл байна. 

 

“Anti-SARS-CoV-2 S-RBD protein Human IgG ELISA kit” оношлуурыг ашиглан  

Фермент холбоот эсрэгбиеийн урвал (ФХЭБУ)-аар S-RBD уургийн IgG-ийг 

тодорхойлох шинжилгээ хийх арга зүй 

Уусмал бэлтгэх  

1. HRP-коньюгат хоёрдогч эсрэгбие: Шинжилгээ хийхийн өмнө 100X HRP-

коньюгат хүний эсрэг IgG эсрэгбиеийг илрүүлэх шингэрүүлэгч уусмалыг 

ашиглан 1:100 харьцаагаар шингэлнэ. Жнь: 10 мкл HRP-коньюгат хүний 

эсрэг IgG эсрэгбие + 990 мкл илрүүлэх шингэрүүлэгч уусмал нэмнэ. 

2. Шинжилгээ хийхээс өмнө 20Х угаагч буфер уусмалыг тасалгааны 

температурт тэнцвэржүүлнэ.  30 мл 20Х угаагч буфер уусмал дээр 570 мл 

ионгүйжүүлсэн, нэрмэл усыг нэмж шингэрүүлнэ. Хэрэв угаагч буфер 

уусмалд талстууд байвал 370С хүртэл зөөлөн халааж, талстыг бүрэн 

уусгана. Уусмалыг 2-80С хадгална.  
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Дээж бэлтгэх 

Ийлдэсний дээжийг шинжилгээний хязгаарт тохируулан шингэрүүлж 

шинжилгээг хийнэ.  Шинжилгээ хийх дээж бүрийг 1:100 харьцаагаар 

шингэрүүлэнэ.  

 

Дээжний шингэрүүлэлт  

 

Шинжилгээ хийх үйл явц 

Шинжилгээ хийхийн өмнө бүх урвалж болон шинжилгээ хийх сорьцыг 

тасалгааны температурт тогтворжуулж, урвалж бүрийг зөөлөн холино.  

1. Хяналтын уусмал болон шинжлэх дээжийг бичил хавтан “plate”-гийн  нүх 

тус бүр хос хосоор нь хийнэ 

2. Бичил хавтангийн нүх тус бүрт байгаа 1:100 шингэрүүлсэн дээж тус бүр 

дээр стандарт уусмлаас 100 мкл-ыг нэмнэ. Бичил хавтанг битүүмжлэн 

таглаад, зөөлөн холино. Тасалгааны температурт 30 минут байлгана.  

3. Бичил хавтангийн битүүмжилсэн тагийг онгойлгож нүх тус бүрт байгаа 

уусмалыг соруулан авч, нүх тус бүрт 1Х угаагч буфер уусмалаас 350 мкл 

хийж угаана. Энэ үйлдлийг 4 удаа давтан хийнэ.  

4. Бичил хавтангийн нүх тус бүрт 100 мкл HRP-коньюгат 1Х хүний эсрэг IgG 

хоёрдогч эсрэгбиеийг нэмсэний дараа зөөлөн хольж, бичил хавтанг таглан 

тасалгааны  температур (25℃)-т 30 минут байлгана.  

5. Бичил хавтангийн нүх тус бүр дэх уусмалыг пипеткээр соруулж авна. Мөн 

угаах үйлдлийг 4 удаа давтан хийнэ.  

6. Бичил хавтангийн нүх тус бүр 100 мкл тетраметилбензидин (TMB)-ий 

уусмалаас нэмж тасалгааны  температурт 10-15 минут байлгаад бичил 

хавтангийн нүх тус бүр 100 мкл зогсоогч уусмал нэмнэ.  
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7. ELISA уншигч багажинд 450 нм эсвэл 630 нм долгионы урт дээр хэмжинэ. 

Хэмжилт хийхдээ 5 минутаас хэтрүүлж болохгүй.  

Статистик боловсруулалт хийх  

Стандарт болон дээж тус бүрийн давхардсан уншилтыг дундажлаж, 

дундаж тэг стандарт шингээлтийг хасна ("sd0" уншилтын дунджаас авсан). 

Хамгийн сайн тохирох стандарт муруйг дөрвөн параметрийн логистик муруй 

тохируулга (4-PL) ашиглан регрессийн шинжилгээгээр тодорхойлж болно. 

Альтернатив хувилбар болгон х тэнхлэг дээрх концентрацийн эсрэг y тэнхлэг 

дээрх стандарт тус бүрийн дундаж шингээлтийг графикаар зурж стандарт муруйг 

байгуулж, хамгийн сайн тохирох муруйг зур. Стандарт концентрацийн бүртгэлийг 

OD-ийн уншилтын бүртгэлтэй харьцуулах замаар өгөгдлийг шугаман болгож 

болно. Хамгийн сайн тохирох шугамыг регрессийн шинжилгээгээр тодорхойлж 

болно. Энэ үйл явц нь өгөгдлийн хангалттай боловч нарийвчлал багатай 

нийцлийг бий болгоно. 

Шинжилгээ хийх бүрдээ стандарт муруйг байгуулна. Дараах стандарт муруйг 

жишээ болгов.  

 

 

 “RayBio COVID-19 S-ACE2 Binding Assay Kit II” оношлуурыг ашиглан 

Фермент холбоот эсрэгбиеийн урвал (ФХЭБУ)-аар  S-ACE2 холбогдох 

шинжилгээ хийх арга зүй 

Шинжилгээнд хэрэглэгдэх уусмал бэлтгэх 

1. Шинжилгээ хийхээсээ өмнө оношлуурын урвалжууд болон дээжүүдийг 

тасалгааны температур (18–250C)-т тогтворжуулна. 
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Тайлбар: “Шинжилгээний урвалж”-ууд гэж дээж болон шинжилгээ хийхэд 

саатуулах боломжтой урвалжуудыг хэлнэ.   

2. 1x шинжилгээний шингэрүүлэгч уусмалыг бэлтгэж, хэрэглэхээсээ өмнө 5х 

шинжилгээний шингэрүүлэгч уусмал (E)-ыг нэрмэл эсвэл ионжуулсан 

усаар 5 дахин шингэрүүлнэ. 

3. 20х концентрацитай угаах буфер уусмал (В) талсжсан байвал тасалгааны  

температур хүртэл халааж, зөөлөн хутган уусгана. Уг уусмал нь 25 мл-ээр 

савлагдсан байх бөгөөд концентрацитай угаагч уусмал дээр 475 мл 

ионжуулсан эсвэл нэрмэл ус нэмж 500 мл шингэлэн 1х угаагч буфер 

уусмалыг бэлтгэнэ. 

4. RBD уураг (F)-ийг хэрэглэхээсээ өмнө бага зэрэг эргүүлнэ. “100х 

концентрацитай RBD уураг”-ийн уусмал бэлтгэхдээ хуруу шилтэй RBD 

урвалж дээр 50 мкл 1х шинжилгээний шингэрүүлэгч уусмал нэмж бэлтгэнэ. 

Үүнийг дээж шингэрүүлэх хэсгийн 3 болон 4-р алхамд хэрэглэнэ. 

5. Өмнө бэлтгэсэн 100х RBD уургийн концентрацитай 50 мкл уусмлыг 1х 

шинжилгээний шингэрүүлэгч уусмалаар 100 дахин шингэлж 1х уургийн 

уусмалыг бэлтгэж, дээж шингэрүүлэх хэсгийн 5 болон 6-р алхамд 

хэрэглэнэ.  

Тайлбар: 100x концентрацитай RBD уургийн уусмалын хэмжээ (50 мкл) 

бүх туршилтанд тохирохгүй байж магадгүй. Судлаач энэ алхамыг 

хийхээс өмнө туршилтанд зориулж 100x RBD уургийн концентрацийг 

хэр хэмжээгээр шингэлэх ёстойг тодорхойлох ёстой. 

6. HRP-Conjugated Anti-IgG урвалжийг хэрэглэхээсээ өмнө бага зэрэг 

эргүүлнэ. 1х шинжилгээний шингэрүүлэгч уусмалаар 1000 дахин шингэлж 

“1х HRP-Conjugated Anti-IgG” уусмалыг бэлтгэнэ. Урвал бүрд 100 мкл 1х 

HRP-Conjugated Anti-IgG уусмал шаардлагатай бөгөөд туршилтанд хэр 

хэмжээтэй хэрэглэгдэхийг судлаач тооцоолно.  

Тайлбар: Бичил хавтангийн нэг нүхэнд 100 мкл 1х HRP-Conjugated Anti-

IgG уусмал шаардлагатай бөгөөд шинжилгээнд хэрэглэгдэх бичил 

хавтангийн нүхний тоогоор үржүүлэн уусмалын эзэлхүүнийг тооцно. 

Соролтын алдааг тооцоолон шинжилгээнд хэрэглэхээр тооцоолсон 

нийт уусмлын эзэлхүүнийг 1.2-оор үржүүлэн тооцоолохыг зөвлөж байна. 

 

Шинжилгээний урвалж буюу дээж бэлтгэх: 

Ерөнхий анхааруулах зүйлс 
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Тунгийн хариу урвал: Титэмийн RBD-ACE2 комплексийн саатуулагчийг 

үнэлэхдээ түвшний муруй байгуулахыг зөвлөж байна. Энэ арга нь туршилтын 

урвалжийн тунгийн хариу урвалын хүрээ болон саатуулагчийг илрүүлэх хамгийн 

доод түвшинг тодорхойлоход  судлаачдад тусалдаг. Шинжилгээний урвалжуудын 

мэдэгдэж буй шинж чанарт үндэслэн тохирох цуврал шингэрүүлэлтийг 

тодорхойлох ёстой гэдгийг анхаарах хэрэгтэй. Энэхүү цуврал шингэрүүлэлтийн 

үр дүнд шинжилгээний урвалжийн хамгийн сайн тохирох шингэрүүлэлтийг 

тодорхойлно. 

Уусмал бэлтгэх: Титэм RBD уураг нь ACE2-той холбогдох шинжилгээний 

урвалжтай өрсөлдөх чадвартай байдаг тул шинжилгээнд хэрэглэгдэж буй бичил 

хавтангийн нүх тус бүрт хийж буй RBD уургийн концентраци бүр адилхан байх нь 

маш чухал. RBD уургийн концентраци өөр байвал дээжний концентраци нь өөр 

өөр байна.  

Давталт: Бүх дээжүүд болон хяналтын уусмалуудыг хамгийн багадаа 2 

давтан хийхийг зөвлөж байна. Тиймээс бэлтгэх уусмалын эзэлхүүнийг 

тооцоолохдоо давталтыг харгалзан үзэх шаардлагатай. Бичил хавтангийн нүх тус 

бүр 100 мкл-ийн эзэлхүүнтэй. 

 

Цуврал шингэрүүлтийг бэлтгэх 

1. Шинжилгээний урвалжийн цуврал шингэрүүлэлтэнд хэрэглэгдэх тюбүүдийг 

дугаарлана. 

2. Нэмэлт: Хоосон бланкны цуврал шингэрүүлэлтэнд хэрэглэгдэх тюбүүдыг 

шинижилгээний уусмалын тюбүүдтэй зэрэгцүүлэн дугаарлана. 

3. Шинжилгээний урвалжийг хамгийн их концентрацитай уусмалаас нь 

цуврал шингэрүүлэлтийг хийх бөгөөд шингэрүүлэлт бүрт сайтар холино. 

Шинжилгээний урвалж дээр 1.25 мкл 100х концентрацитай RBD уусмал 

(уусмал бэлтгэх хэсгийн 4 дэх алхам)-аас нэмнэ. 1х шинжилгээний 

шингэрүүлэгчээр уусмалын эзэлхүүнийг 125 мкл хүртэл нэмнэ.  

Тайлбар: Тюбны хана дээр үлдэх дээж болон соролтын алдаа зэргийг 

тооцоохын тулд олшруулалт бүрт 125 мкл байхаар тэмдэглэсэн.   

4. Нэмэлт: Хоосон бланкны цуврал шингэрүүлэлтийг хийхдээ хамгийн их 

концентрацитай уусмалаас эхэлж шингэрүүлэх бөгөөд шингэрүүлэлт 

бүрийг сайтар холино. Хоосон бланк дээр 1.25 мкл 100х концентрацитай 
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RBD уураг (уусмал бэлтгэх хэсгийн 4-р алхамд бэлтгэсэн)-аас нэмнэ. 

Эзэлхүүнийг 125 мкл хүртэл 1х шинжилгээний шингэлэгчийг нэмнэ. 

5. Үлдсэн цуврал шингэрүүлэлтүүдийг хийнэ.  

а. Хамгийн их концентрацитай шингэлэх тюбээс Х мкл-ыг соруулж 

“Шингэрүүлэлт 1” дугаартай тюбэнд хийнэ. “Шингэрүүлэлт 1” дугаартай 

тюбээс “Шингэрүүлэлт 2” дугаартай тюбэнд хийнэ. Уусмалын эзэлхүүнийг 

125 мкл хүртэл 1х уургийн уусмал (уусмал бэлтгэх хэсгийн 5-р алхам дээр 

бэлтгэсэн)-аас нэмнэ. Өмнөх концентрацитай Х мкл-ыг эцсийн 

концентраци хүртэл ашиглах бөгөөд цуврал шингэрүүлэлт бүрийг давтан 

хийнэ.  

 

Жишээ нь: 1:10 цуврал шингэрүүлэлтийг бэлтгэхдээ “Шингэрүүлэлт 1”-

ээс 12.5 мкл-ыг соруулж “Шингэрүүлт 2”-т хийж эзэлхүүнийг 125 мкл 

хүртэл 1х конциентрацитай уургийн уусмалаас нэмнэ. Бүх 

шингэрүүлэлтийг дахин хийх бөгөөд шингэрүүлэлт бүрийг сайтар 

холино.  

б. 1х уургийн уусмал (уусмал бэлтгэх хэсгийн 5-р алхам)-аас нэмнэ. Эцсийн 

шингэрүүлэлтийн эзэлхүүн 125 мкл байна.  

 

Тайлбар: Шингэрүүлэлтийн тоо болон шингэрүүлэх хэмжээг судлаач 

тооцоолно.  

6. 1х уургийн уусмалаас 125 мкл-ыг соруулж тусдаа өөр тюбэнд хийж “0 mM” 

гэж хаяглана. Энэхүү тюбд шинжилгээний уусмал агуулагдаагүй бөгөөд “0 

mM” нь эерэг хяналтын уусмал болно.  
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Тайлбар: Энэхүү эерэг хяналтын уусмал нь шинжилгээний уусмалд 

байгаа саатуулагчийг тодорхойлоход шаардлагатай. Энэ шинжилгээг 

гүйцэтгэх бүртээ хяналтын дээжийг ашигладаг. Хамгийн оновчтой 

шингэрүүлэлтийг тодорхойлсны дараа ч энэхүү хяналтын уусмалыг 

хэрэглэдэг.  

7. 1х шинжилгээний шингэрүүлсэн уусмалаас 125 мкл-ыг соруулж өөр нэг 

тюбэнд хийж “Урвалжийн бланк” гэж хаяглана. Энэхүү тюбтэй уусмалд 

шинжилгээний урвалж болон 1х уургийн уусмал агуулагдахгүй бөгөөд энэ 

нь сөрөг хяналтын уусмал болно.  

Тайлбар: Хэрвээ шинжилгээ хийхдээ хоосон бланкны хяналтыг 

оруулаагүй бол шинжилгээ хийх бүртээ оруулж, сөрөг хяналтыг оруулах 

хэрэгтэй болдог. Хамгийн оновчтой шингэрүүлэлтийг тодорхойлсны 

дараа ч гэсэн энэ хяналт шаардлагатай болдог.  

Тайлбар: Сөрөг хяналтаас илүү хоосон бланкны хяналтыг ашигладаг.  

 

Шинжилгээ хийх үйл явц 

1. Бүх урвалжийг хэрэглэхээсээ өмнө тасалгааны  температур (18-250C)-т 

тогтворжуулна. 

2. 8 эгнээ нүхтэй микрохавтанг шинжилгээндээ ашиглаж, хаяглана. 

3. Микрохавтангийн зохих нүхэнд шинжилгээний уусмал бүрээс 100 мкл-ыг 

нэмнэ. 

4. Микрохавтанг битүүмжлэн таглаж тасалгааны  темпуратурт 2.5 цаг эсвэл 

40С-т нэг шөнө зөөлөн сэгсэрч инкубацлана. 

5. Уусмалыг асгаж 1х угаагч уусмалаар 4 удаа угаана. Нүх бүрийг 1х угаагч 

буфер (300 мкл)-ээр угаах бөгөөд угаахдаа олон сувагтай пипетик эсвэл 

автомат угаагчийг ашиглана.  

6. Нүх бүрт 1х HRP-коньюгат anti-IgG бэлтгэсэн уусмал (уусмал бэлтгэх 

хэсгийн 6-р алхам)-аас 100 мкл нэмнэ. Тасалгааны  температурт 1 цаг 

зөөлөн сэгсэрч инкубацлана.  

7. Уусмалыг хаяж, дахин 4 удаа угаана.  

8. TBM нэг-алхамт субстарт урвалжаас нүх бүрт 100 мкл нэмнэ. Харанхуй 

орчинд тасалгааны  температурт 30 минут зөөлөн сэгсэрч инкубацлана. 

9. Нүх бүрт 50 мкл зогсоогч уусмалаас нэмнэ. 

10. 450 нм-т нэн даруй уншуулна.  

 


