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А Н О Т А Ц І Я  

Попова А. О. Циркуляція вірусу грипу А та вірусу лихоманки 

Західного Нілу серед птахів ряду Горобцеподібні (Passeriformes) в 

Україні, епізоотологічне та епідеміологічне значення. — Кваліфікаційна 

наукова праця на правах рукопису. 

Дисертація на здобуття наукового ступеня доктора філософії за 

спеціальністю 211 — Ветеринарна медицина. — Національний науковий 

центр «Інститут експериментальної і клінічної ветеринарної медицини». 

Харків, 2025.  

Дисертаційна робота виконувалась в період 2021–2025 рр. у відділі 

хвороб птиці та молекулярної діагностики Національного наукового центру 

«Інститут експериментальної та клінічної ветеринарної медицини», 

відповідно до завдання «Розроблення сучасної системи моніторингу, 

прогнозування, специфічної профілактики та контролю вірус-бактеріальних 

асоціацій у сільськогосподарської птиці в рамках концепції «Єдиного 

здоров’я» у зв’язку зі світовою глобалізацією та змінами клімату» (номер 

державної реєстрації 0121U108373) та «Розроблення сучасної системи 

прогнозування та контролю зоонозних особливо небезпечних та економічно-

значущих вірусних і бактеріальних захворювань сільськогосподарської та 

дикої птиці в умовах ризиків погіршення епізоотичної ситуації за військової 

агресії рф в Україні» (номер державної реєстрації 0124U000477). Також 

частково дослідження виконувалися в рамках проєкту Національного фонду 

досліджень України  № 2021.01/0006 «Вивчення циркуляції зоонотичних 

вірусів грипу А в природному резервуарі, оцінка їх епідемічних ризиків та 

небезпеки для здоров’я людини в Україні» за конкурсом «Наука для безпеки і 

сталого розвитку України». 

У дисертації вирішено комплекс науково-практичних завдань, які 

стосуються вивчення природної циркуляції вірусу грипу А та вірусу 
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лихоманки Західного Нілу серед диких птахів ряду Горобцеподібні, 

встановлення їх ролі у підтриманні циркуляції на фоні погіршення 

епізоотичної ситуації у світі щодо цих захворювань, прогнозування нової 

пандемії, а також вивчення потенційних епідеміологічних та 

епізоотологічних ризиків, які можуть представляти ці птахи для системи 

охорони здоров’я людини та ветеринарної медицини. 

Наукова новизна одержаних результатів. Вперше в Україні проведено 

комплексний епізоотологічний моніторинг 54 видів диких птахів ряду 

Горобцеподібні під час осінньої, весняної міграцій, періоду гніздування, а 

також зимівлі щодо циркуляції у них вірусу грипу А та вірусу лихоманки 

Західного Нілу в 6 регіонах України (Харківській, Полтавській, Київській 

Одеській, Хмельницькій, Львівській областях). За результатами серологічних, 

молекулярно-генетичних та вірусологічних досліджень встановлено 

циркуляцію вірусу грипу А серед деяких видів Горобцеподібних в Україні. 

Вперше в Україні та світі ізольовано вірус грипу А від чикотнів Turdus pilaris 

з антигенною формулою H7N1. Отримані в Україні результати дослідження є 

цінними науковими даними та доводять розширення спектру видів, які 

становлять потенційний природний резервуар вірусу грипу А та відіграють 

певну роль в його поширенні. Також вперше в Україні було проведено 

серологічний моніторинг циркуляції вірусу ЛЗН серед одного з головних 

природних резервуарів — диких птахів ряду Горобцеподібні. Високий рівень 

серопозитивності до вірусу ЛЗН доводить факт циркуляції цього збудника в 

природному резервуарі в Україні.  

Практичне значення роботи та одержаних результатів полягає у тому, 

що отримана інформація про наявність активної циркуляції зоонозних 

збудників (грип А, ЛЗН) в природному резервуарі в України є важливою для 

системи охорони здоров’я людини, у якості прогнозування розвитку 

епідемічної ситуації та розробки стратегії попередження, профілактики та 

боротьби. Враховуючи той факт, що ізольований від чикотнів вірус грипу з 

антигенною формулою H7N1 належить до емерджентних та потенційно 
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небезпечних підтипів вірусу грипу А (підтипу Н7), цей ізолят є потенційним 

кандидатом для розробки нових та вдосконалення існуючих вітчизняних 

діагностичних тест-систем для серологічної діагностики грипу птиці. Крім 

того, матеріали дисертаційної роботи впроваджено в освітньо-навчальному 

процесі за спеціальністю 211 «Ветеринарна медицина» під час викладання 

профільних дисциплін у Державному біотехнологічному університеті 

(м. Харків).  

Основні результати роботи. Отже, за даними серологічних досліджень 

сироватки крові диких Горобцеподібних встановлено, що загальний відсоток 

серопозитивності до вірусу грипу А в ІФА становить 0,86 % за період 2023‒

2024 років. Антитіла до вірусу грипу А було виявлено у Горобцеподібних 

птахів в 3-х регіонах України у наступних видів: кропив’янки чорноголової 

(Sylvia atricapilla), НПП «Подільські товтри», Хмельницька область (100 %); 

чорний дрізд (Turdus merula), РЛП «Нижньоворсклянський», Полтавська 

область (10 %), співочий дрізд (Turdus philomelos), Харківська область 

(20 %). Серопозитивних птахів було виявлено під час зимівлі, весняної та 

осінньої міграції. Найбільший відсоток серопозитивних птахів було виявлено 

у Харківській (20 %) та Полтавській (10 %) областях. У Хмельницькій 

області лише один зразок був позитивний на грип, що склало 100 % 

серопозитивності. Встановлено коливання серопозитивності птахів в різних 

регіонах у різні роки, у 2023 році (0,78 %) Полтавська область, проте у 

2024 році превалювали Харківська (2,6 %) та Хмельницька області (33,3 %). 

Так, у 2023 серопозитивність до вірусу грипу А була 0,67 %, а в 2024 році 

склала 1,2 %. Рівень інфікованості зріс у 2024 році, в порівнянні з попереднім 

2023 роком. Водночас необхідно відзначити, що при проведені досліджень 

жовтків яєць Горобцеподібних птахів у тест-системі ІФА антитіл до вірусу 

грипу А не було. За результатами РЗГА, антитіл до вірусу грипу підтипу Н5 

не виявлено, проте виявлено антитіла до вірусу грипу Н7 у титрі 4 log2 у 

жовтку яйця від чорного дрозда (Хмельницька область). 
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Також вперше було проведено серологічний моніторинг диких птахів 

27 видів Горобцеподібних в Україні щодо наявності у них антитіл до вірусу 

лихоманки Західного Нілу. Так середня серопозитивність становила 40,6 % за 

період 2023‒2024 років. Антитіла до вірусу ЛЗН були виявлені у наступних 

видів — вивільга (Oriolus oriolus), вільшанка (Erithacus rubecula), дрізд 

чорний (Turdus merula), дрізд співочий (Turdus philomelos), костогриз 

(Coccothraustes coccothraustes), кропив’янка чорноголова (Sylvia atricapilla), 

мухоловка строката (Fcedula hypoleuca), мухоловка сіра (Muscicapa striata), 

очеретянка велика (Acrocephalus arundinaceus), очеретянка ставкова 

(Acrocephalus scirpaceus), синиця велика (Parus major). Серопозитивних 

птахів було виявлено під час весняної та осінньої міграції, а також у період 

зимівлі в Полтавській, Одеській, Харківській, Київській, Хмельницькій 

областях. Найбільший відсоток серопозитивних птахів було виявлено в 

Харківській області — 29 %, та Полтавській —51 %. Встановлено коливання 

серопозитивності у різних регіонах, так у 2023 році: Харківська область  — 

28,5 %, Полтавська область — 28 %, Київська область — 9 %; у 2024 році 

відповідно Харківська область — 29,2 %, Полтавська область — 68,4 %, 

Одеська область — 17,4 %, Хмельницька область — 70 %). Встановлено 

коливання відсотку серопозитивних птахів. Так, у Полтавської області рівень 

серопозитивності збільшився у порівнянні з минулим роком, що свідчить про 

поширення ЛЗН цією областю, але у Харківській області рівень 

серопозитивності протягом 2023‒2024 років майже не змінився. Так у 

2023 році серопозитивність птахів до ЛЗН становила 26,5 %, а в 2024 році —

48,7 %, що свідчить про зростання рівня інфікованості на ЛЗН серед птахів 

ряду Горобцеподібних. У 2023 році загальний відсоток серопозитивності до 

ЛЗН зі 105 зразків становив 25,7 % (n=27) серед 9 видів птахів. Найбільше 

було позитивних птахів (19 зразків) з Полтавської області серед наступних 7 

видів птахів: синиця велика (Parus major) (100 %), дрізд співочий (Turdus 

philomelos) (62,5 %), дрізд чорний (Turdus merula) (50 %), вивільга (Oriolus 

oriolus) (100 %), горобець польовий (Passer montanus) (20 %), зеленяк (Chloris 
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chloris) (7,1 %), сойка (Garrulus glandarius) (50 %). У 2024 році загальний 

відсоток серопозитивності до ЛЗН зі 195 зразків склав 48,7 % (n=95) серед 17 

видів птахів. Найбільше позитивних птахів у кількості 64 зразка з 

Полтавської області, від дрізд співочий (Turdus philomelos) (73 %), дрізд 

чорний (Turdus merula) (93,7 %), зяблик (Fringilla coelebs) (61,5 %), 

вільшанка (Erithacus rubecula) (57 %), синиця велика (Parus major) (100 %), 

вівсянка звичайна (Emberiza citronella) (75 %), костогриз (Coccothraustes 

coccothraustes) (80 %), мухоловка строката (Ficedula hypoleuca) (100 %), 

мухоловка сіра (Muscicapa striata) (100 %). Необхідно відзначити, що при 

дослідженні жовтків у тест-системі ІФА виявлено антитіла до вірусу ЛЗН у 

дрозда чорного (Turdus merula) , що становить 100 % серопозитивності.  

При проведенні молекулярно-генетичних досліджень біологічного 

матеріалу від Горобцеподібних методом ПЛР у реальному часі на виявлення 

гену М вірусу грипу А позитивні зразки виявлені у диких птахів ряду 

Горобцеподібних наступних видів: зеленяк (Chloris chloris) (2,3 %), горобець 

хатній (Passer domesticus) (12,5 %), очеретянка ставкова (Acrocephalus 

scirpaceus) (5,8 %), кобилочка солов’їна (Locustella luscinioides) (100 %), дрізд 

чорний (Turdus merula) (5,7 %), кропив’янка прудка (Sylvia curruca) (8,3 %), 

синиця велика (Parus major) (1 %), вільшанка (Erithacus rubecula) (4,1 %), 

зяблик (Fringilla coelebs) (20 %), мухоловка білошия (Ficedula albicollis) 

(50 %). Середня інфікованість Горобцеподібних становить 1,4 %. 

Встановлено коливання інфікованості в регіонах у різні роки, так у 

Харківській області в 2023 році — 1,19 %, у 2024 році — 4,2 %; в 

Полтавській області у 2023 році — 0,48 %, у 2024 році — 1,28 %. При 

дослідженні зразків з Львівської, Київської та Хмельницької областей 

наявності вірусу грипу А не виявлено. Необхідно зазначити, що найбільший 

відсоток інфікованих птахів було виявлено в Одеській та Харківській області: 

у Харківській області 1,05 %, серед яких були наступні види — горобець 

хатній (Passer domesticus), дрізд чорний (Turdus merula), зяблик (Fringilla 

coelebs); у Полтавській області 0,83 % — зеленяк (Chloris chloris), вільшанка 
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(Erithacus rubecula), синиця велика (Parus major); у Одеській області 6,4 % — 

кропив’янка прудка (Sylvia curruca), очеретянка ставкова (Acrocephalus 

scirpaceus), кобилочка солов’їна (Locustella luscinioides), синиця велика 

(Parus major), мухоловка білошия (Ficedula albicollis). Загалом інфікованість 

Горобцеподібних в Україні коливалась від 2,3 % до 20 %. В деяких випадках 

відсоток позитивних на грип А птахів сягав 66‒100 %, що є дуже високим 

показником. При проведенні подальшої ідентифікації в ПЛР ПЛР‒

позитивних зразків (позитивних на ген М) наявності геному вірусів підтипів 

Н1, Н3, Н4, Н5, Н6, Н7, Н9 не встановлено. Також як додатковий 

підтверджуючий тест було застосовано класичну ПЛР для виявлення гену 

РВ1. Встановлено, що позитивними були зразки від дрозда чорного (Turdus 

merula), зяблика (Fringilla coelebs), синиці великої (Parus major), мухоловки 

білошийої (Ficedula albicollis). 

При проведенні вірусологічних досліджень ПЛР-позитивних зразків, 

вірусу грипу А ізольовано також не було. В той же час при проведені 

вірусологічних досліджень архівних зразків біологічного матеріалу (проб 

фекалій) від диких Горобцеподібних зібраних в Запорізькій області у 2021 

році, вперше в Україні та світі від чикотня (Turdus pilaris) було ізольовано 

вірус грипу А/чикотень/Богатир/М218914-(91-94)/24-02/21. За результатами 

ідентифікації встановлено антигенну формулу вірусу — Н7N1. Вивчено деякі 

біологічні властивості цього вірусу. Так, з’ясовано, що ізолят активно 

репродукувався у курячих ембріонах та мав високий інфекційний титр — 

7,7 lg ЕІД50/0,1см
3
, та летальний титр — 6,74 lg ЕЛД50/0,1см

3
. 

Гемаглютинаційна активність у РГА становила 1:256‒1:1024.  

Таким чином, у період 2023‒2024 років в Україні вперше проведено 

комплексний епізоотологічний моніторинг двох зоонозних вірусних інфекцій 

(грип А та лихоманка Західного Нілу), які становлять серйозну небезпеку для 

здоров’я людини, свійських тварин та птиці в одному з потенційно 

природних резервуарів цих патогенів — диких птахах ряду Горобцеподібні. 

Отримані нами данні, по-перше, доповнюють сучасне уявлення про 
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циркуляцію цих патогенів в природному резервуарі в Україні та Європі. По-

друге, розширюють наше знання про екологію цих патогенів у дикій природі. 

Особливо це стосується вірусу грипу А, який, з огляду на його здатність 

долати міжвидовий бар’єр, інфікувати ссавців, а також його безпрецедентне 

поширення серед свійських та диких ссавців США, залишається не 

передбачуваним патогеном та одним з найвірогідніших кандидатів наступної 

пандемії. Факт виявлення геному вірусу грипу А та виділення вірусу від 

Горобцеподібних підкреслює необхідність подальших досліджень та 

моніторингу цього вірусу серед диких птахів. Актуальним у даному 

контексті є продовження пошуку нових потенційних природних джерел 

вірусу. Також важливим з епідеміологічної точки зору є факт виявлення 

достатньо високої серопозитивності диких Горобцеподібних України до 

вірусу ЛЗН. Отримані нами дані підтверджують, що птахи ряду 

Горобцеподібні є одним з головних природних резервуарів вірусу ЛЗН і тому 

можуть представляти серйозну небезпеку для здоров’я людини.  

Ключові слова: вірус грипу птиці А, вірус лихоманки Західного Нілу, 

дикі птахи, Passeriformes, епізоотологічний моніторинг, природний 

резервуар, серологічні дослідження, молекулярно-генетичні дослідження, 

вірусологічні дослідження. 

A N N O T A T I O N  

Popova A. O. Circulation of influenza A virus and West Nile fever virus 

among Passeriformes birds in Ukraine, epizootiological and epidemiological 

significance. — Qualification scientific work on the rights of a manuscript. 

Dissertation for the degree of Doctor of Philosophy in the specialty 211 — 

Veterinary Medicine. — National Scientific Center “Institute of Experimental and 

Clinical Veterinary Medicine”. Kharkiv, 2025. 

The dissertation work was carried out in the period 2021–2024 at the 

Department of Avian Diseases and Molecular Diagnostics of the National 
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Scientific Center “Institute of Experimental and Clinical Veterinary Medicine”, 

following the tasks “Development of a modern system of monitoring, forecasting, 

specific prevention and control of virus-bacterial associations in poultry within the 

concept of "One Health" in connection with globalization and climate 

change”(state registration number 0121U108373) and “Development of a modern 

system of forecasting and control of particularly dangerous and economically 

significant zoonotic viral and bacterial diseases of agricultural and wild birds in 

conditions of risks of deterioration of the epizootic situation due to the military 

aggression of the russian federation in Ukraine” (state registration number 

0124U000477). The research was partially carried out within the framework of the 

project of the National Research Foundation of Ukraine No. 2021.01/0006 “Study 

of the circulation of zoonotic influenza A viruses in a natural reservoir, assessment 

of their epidemic risks and hazard to human health in Ukraine” under the 

competition “Science for Security and Sustainable Development of Ukraine”. 

The dissertation solves a set of scientific and practical tasks related to the 

study of the natural circulation of influenza A virus and West Nile virus among 

wild birds of the order Passeriformes, establishing their role in maintaining 

circulation against the background of the deteriorating epidemiological situation in 

the world regarding these diseases, predicting a new pandemic, as well as studying 

the potential epidemiological and epizootic risks that these birds may pose to the 

human health care system and veterinary medicine. 

Scientific novelty of the results. For the first time in Ukraine, a 

comprehensive epizootological monitoring of 54 species of wild birds of the order 

Passeriformes during autumn and spring migration, nesting, and wintering was 

conducted to determine the circulation of influenza A virus and West Nile fever 

virus in 6 regions of Ukraine (Kharkiv, Poltava, Kyiv, Odesa, Khmelnytsky, and 

Lviv regions). The results of serological, molecular genetic, and virological studies 

revealed the circulation of influenza A virus among some species of passeriformes 

in Ukraine. For the first time in Ukraine and in the world, the influenza A virus 

was isolated from the fieldfare Turdus pilaris with the H7N1 antigenic formula. 
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The results of the study obtained in Ukraine are valuable scientific data and prove 

the expansion of the range of species that constitute a potential natural reservoir of 

influenza A virus and play a role in its spread. Also, for the first time in Ukraine, 

serological monitoring of the circulation of the West Nile fever (WNF) virus 

among one of the main natural reservoirs — wild birds of the order 

Passeriformes — was conducted. The high level of seropositivity to the WNF virus 

proves the fact of the circulation of this pathogen in the natural reservoir in 

Ukraine. 

The practical significance of the work and the results obtained is that the 

information obtained on the presence of active circulation of zoonotic pathogens 

(influenza A, WNF) in a natural reservoir in Ukraine is important for the human 

health care system, as a forecast of the development of the epidemic situation and 

the development of a strategy for prediction, prevention and control. Given the fact 

that the influenza virus with the antigenic formula H7N1 isolated from the fieldfare 

belongs to the emergent and potentially dangerous subtypes of influenza A virus 

(subtype H7), this isolate is a potential candidate for the development of new and 

improvement of existing domestic diagnostic test systems for the serological 

diagnosis of avian influenza. In addition, the dissertation materials have been 

implemented in the educational process in the specialty 211 “Veterinary Medicine” 

during the teaching of specialized disciplines at the State Biotechnological 

University (Kharkiv). 

Main results of the work. Thus, according to the serological studies of blood 

serum of wild passeriformes, it was found that the total percentage of 

seropositivity to influenza A virus in ELISA was 0.86 % for the period 2023-2024. 

Antibodies to influenza A virus were detected in passeriformes in 3 regions of 

Ukraine in the following species: Eurasian blackcap (Sylvia atricapilla), Podilski 

Tovtry NNP, Khmelnytskyi region (100 %); common blackbird (Turdus merula), 

Nizhnevorsklianskyi RLP, Poltava region (10 %); song thrush (Turdus 

philomelos), Kharkiv region (20 %). Seropositive birds were detected during 

wintering, spring, and autumn migration. The highest percentage of seropositive 
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birds was found in the Kharkiv (20 %) and Poltava (10 %) regions. In the 

Khmelnytskyi region, only one sample was positive for influenza, which amounted 

to 100 % seropositivity. There were fluctuations in the seropositivity of birds in 

different regions in different years, in 2023 (0.78 %) in the Poltava region, but in 

2024, Kharkiv (2.6 %) and Khmelnytskyi regions (33.3 %) prevailed. Thus, in 

2023, the seropositivity to influenza A virus was 0.67 %, and in 2024 it was 1.2 %. 

The infection rate increased in 2024 compared to the previous year, 2023. At the 

same time, it should be noted that during the study of egg yolks of passeriformes, 

there were no antibodies to the influenza A virus in the ELISA test system. 

According to the results of the hemagglutination inhibition (HI) test, no antibodies 

to the influenza virus of subtype H5 were detected, but antibodies to the influenza 

virus H7 were detected in a titer of 4 log2 in the yolk of an egg from a blackbird 

(Khmelnytsky region). 

Also, for the first time, serological monitoring of wild birds of 27 species of 

the Passeriformes in Ukraine was conducted to determine the presence of 

antibodies to West Nile fever virus. The average seropositivity was 40.6 % from 

2023 to 2024. The presence of antibodies to the WNF virus was detected in the 

following species: common golden oriole (Oriolus oriolus), European robin 

(Erithacus rubecula), blackbird (Turdus merula), song thrush (Turdus philomelos), 

hawfinch (Coccothraustes coccothraustes), blackcap (Sylvia atricapilla), pied 

flycatcher (Fcedula hypoleuca), spotted flycatcher (Muscicapa striata), great reed 

warbler (Acrocephalus arundinaceus), common reed warbler (Acrocephalus 

scirpaceus), geat tit (Parus major). Seropositive birds were detected during spring 

and autumn migration, as well as during wintering in the Poltava, Odesa, Kharkiv, 

Kyiv, and Khmelnytskyi regions. 

The highest percentage of seropositive birds was found in the Kharkiv 

(29 %) and Poltava (51 %) regions. There were fluctuations in seropositivity in 

different regions, for example, in 2023 — Kharkiv region (28.5 %), Poltava region 

(28 %), Kyiv region (9 %), in 2024 — Kharkiv region (29.2 %), Poltava region 

(68.4 %), Odesa region (17.4 %), Khmelnytskyi region (70 %). Fluctuations in the 
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percentage of seropositive birds were found. Thus, in the Poltava region, the level 

of seropositivity increased compared to the previous year, which indicates the 

spread of WNF in this region, but the Kharkiv region remained almost at the same 

level of seropositivity during 2023‒2024. Thus, in 2023, the seropositivity of birds 

to WNF was 26.5 %, and in 2024, 48.7 %, which indicates an increase in the level 

of infection with WNF among birds of the order Passeriformes. 

In 2023, the overall percentage of WNF seropositivity out of 105 samples 

was 25.7 % (n=27), among 9 bird species. The highest number of positive birds 

(19 samples) came from Poltava region, among the following 7 bird species: great 

tit (Parus major) (100 %), song thrush (Turdus philomelos) (62.5 %), common 

blackbird (Turdus merula) (50 %), golden oriole (Oriolus oriolus) (100 %), tree 

sparrow (Passer montanus) (20 %), greenfinch (Chloris chloris) (7.1 %), Eurasian 

jay (Garrulus glandarius) (50 %). In 2024, the total percentage of WNF 

seropositivity from 195 samples was 48.7 % (n=95), among 17 bird species. Most 

of the positive birds (64 samples) came from Poltava region, from song thrush 

(Turdus philomelos) (73 %), common blackbird (Turdus merula) (93.7 %), 

common chaffinch (Fringilla coelebs) (61, 5 %), robin (Erithacus rubecula) 

(57 %), great tit (Parus major) (100 %), yellowhammer (Emberiza citronella) 

(75 %), hawfinch (Coccothraustes coccothraustes) (80 %), pied flycatcher 

(Ficedula hypoleuca) (100 %), spotted flycatcher (Muscicapa striata) (100 %). In 

the study of egg yolks, the ELISA test system detected antibodies to WNF virus in 

the blackbird (Turdus merula), which is 100 % seropositivity. 

During the molecular genetic studies of biological material from 

Passeriformes by real-time PCR for the detection of the M gene of influenza A 

virus, positive samples were found in wild birds of the following species: 

Greenfinch (Chloris chloris) (2.3 %), House Sparrow (Passer domesticus) 

(12.5 %), Common Reed Warbler (Acrocephalus scirpaceus) (5.8 %), Savi's 

warbler (Locustella luscinioides) (100 %), Blackbird (Turdus merula) (5, 7 %), 

lesser whitethroat (Sylvia curruca) (8.3 %), great tit (Parus major) (1 %), robin 

(Erithacus rubecula) (4.1 %), chaffinch (Fringilla coelebs) (20 %), collared 
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flycatcher (Ficedula albicollis) (50 %). The average infection rate of passerines is 

1.4 %. There are fluctuations in the infection rate in different regions over the 

years, for example, in 2023 in the Kharkiv region it was 1.19 %, in 2024 — 4.2 %; 

in 2023 in the Poltava region it was 0.48 %, in 2024 — 1.28 %. No influenza A 

virus was detected in samples from the Lviv, Kyiv, and Khmelnytsky regions. It 

should be noted that the highest percentage of infected birds was found in Odesa 

and Kharkiv regions, with 1.05 % in Kharkiv region, including the following 

species: house sparrow (Passer domesticus), blackbird (Turdus merula) chaffinch 

(Fringilla coelebs), Poltava region 0.83 % — greenfinch (Chloris chloris), robin 

(Erithacus rubecula), great tit (Parus major), Odesa region 6, 4 % — lesser 

whitethroat (Sylvia curruca), reed warbler (Acrocephalus scirpaceus), Savi's 

warbler (Locustella luscinioides), great tit (Parus major), collared flycatcher 

(Ficedula albicollis). In general, the infection rate of passeriformes in Ukraine 

ranged from 2.3 % to 20 %. In some cases, the percentage of birds positive for 

influenza A reached 66-100 %, which is a very high rate. During further PCR 

identification of PCR-positive samples (positive for the M gene), the presence of 

the genome of viruses of subtypes H1, H3, H4, H5, H6, H7, and H9 was not 

detected. Classical PCR was also used as an additional confirmatory test to detect 

the RV1 gene. It was found that the samples from blackbird (Turdus merula), 

chaffinch (Fringilla coelebs), great tit (Parus major), collared flycatcher (Ficedula 

albicollis) were positive. 

During virological studies of PCR-positive samples, no influenza A virus 

was isolated. At the same time, during virological studies of archival samples of 

biological material (fecal samples) from wild passeriformes collected in the 

Zaporizhzhia region in 2021, for the first time in Ukraine and the world, influenza 

virus A/fieldfare /Bogatyr /M218914-(91-94)/24-02/21 was isolated from fieldfare 

(Turdus pilaris). Based on the identification results, the antigenic formula of the 

virus was determined to be H7N1. Some biological properties of this virus have 

been studied. Thus, it was found that the isolate actively reproduced in chicken 

embryos and had a high infectious — 7.7 lg EID50/0.1cm
3
 and lethal titer — 6.74 
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lg ELD50/0.1cm
3
. The hemagglutination activity in the haemagglutination test was 

1:256‒1:1024. 

Thus, in 2023‒2024, Ukraine carried out for the first time, comprehensive 

epizootic monitoring of two zoonotic viral infections (influenza A and West Nile 

fever) that pose a serious threat to human health, domestic animals and poultry in 

one of the potential natural reservoirs of these pathogens — wild birds of the order 

Passeriformes. Our data, firstly, complement the current understanding of the 

circulation of these pathogens in the natural reservoir in Ukraine and Europe. 

Secondly, they expand our knowledge of the ecology of these pathogens in the 

wild. This is particularly true for the influenza A virus, which remains an 

unpredictable pathogen and one of the most likely candidates for the next 

pandemic, given its ability to cross the species barrier and infect mammals and its 

unprecedented spread among domestic and wild mammals in the United States. 

The discovery of the influenza A virus genome and isolation of the virus from 

passerine birds highlights the need for further research and surveillance of this 

virus in wild birds. In this context, it is important to continue to search for new 

potential natural sources of the virus. From an epidemiological point of view, the 

detection of a sufficiently high seropositivity of wild passerines in Ukraine for 

WNF virus is also important. Our findings confirm that birds of the order 

Passeriformes are one of the main natural reservoirs of WNF virus and may 

therefore pose a serious threat to human health. 

Keywords: avian influenza A virus, West Nile fever virus, wild birds, 

Passeriformes, epidemiological monitoring, natural reservoir, serological studies, 

molecular genetic studies, virological studies. 
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В С Т У П  

Дикі птахи важливі у сфері охорони здоров’я, адже близько 10 000 

видів птахів зустрічається майже у всіх наземних і водних довкіллях [1], вони 

переносять нові зоонозні патогени, або як резервуарний господар, або 

шляхом поширення інфікованих переносників (членистоногих) [2]. Крім 

того, міграція птахів забезпечує механізм встановлення нових ендемічних 

осередків захворювання на великих відстанях від місця виникнення інфекції 

вздовж всього маршруту міграції [2]. До найбільш значущих захворювань, 

можна віднести ті, які є недавно визнані або раніше визнаними хворобами, 

що з’являються у нових популяціях або швидко розповсюджуються по 

захворюваності та інфекційності або географічному ареалу [3, 4]. У США 

Національний інститут алергії та інфекційних захворювань склав список з 

більше ніж 30 вірусних патогенів (хвороб), які, як вважається, становлять 

значний ризик для здоров’я людини у 21 сторіччі. Відомо, що дикі птахи є 

резервуаром для декількох з цих агентів, включно з арбовірусами, такі як 

вірус лихоманки Західного Нілу (ЛЗН), Borrelia burgdorferi, вірус грипу А, 

кишкові бактеріальні патогени та бактерії, які стійкі до лікарських засобів. 

Крім того, птахи можуть бути заражені членистоногими переносниками, які 

поширюють патогени вздовж шляхів міграції, навіть якщо птах не є 

повноцінним резервуаром інфекції [2, 4]. Оскільки віруси визначаються як 

неклітинна форма живих організмів, що не є живими поза живим організмом, 

їхнє виживання протягом тисяч років стає дедалі підтвердженим [5]. Вірус 

грипу птиці викликає хворобу, яка має велике економічне значення для галузі 

птахівництва в усьому світі. Найперші випадки високопатогенного вірусу 

грипу домашньої птиці були зареєстровані в Італії у 1870-х роках, тому грип 

птиці був визнаний у домашньої птиці в сучасну еру птахівництва. 

Зараження свійської птиці низькопатогенними та високопатогенними 

вірусами грипу птиці можуть призвести до значних економічних наслідків. 
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Продуктивність може бути знижена прямо чи опосередковано, що 

призводить до зниження виходу яєць або м’яса, смертності, витрат на 

вакцинацію та обмеженням торгівлі. Водоплавні птахи є природними 

хазяїнами низькопатогенного та високопатогенного вірусу грипу, проте дикі 

лісові птахи також є потенційними переносниками ВПГП, і інфекція як 

правило, має субклінічний характер, хоча деякі штами високопатогенного та 

низькопатогенного вірусу грипу можуть спричиняти загибель й іншої 

свійської птиці [6]. Розселення та міграція птахів після розмноження, а також 

високий ступінь мінливості навколишнього середовища через свою природу 

сприяють переносу високопатогенних штамів на великі відстані від 

початкових джерел інфекції [1, 7]. Біозахист і вакцинація є 

найпоширенішими методами запобігання зараження птиці. Підходи до 

боротьби дуже різноманітні, але ліквідація вірусу грипу у птиці як в Європі, 

так і в Україні є спільною метою [6, 7]. 

За останнє десятиліття кількість нових флавівірусів, описаних у всьому 

світі, значно зросла, причому дикі птахи виступали як основні резервуарні 

господарі цих вірусів [8]. Вірус лихоманки Західного Нілу — це небезпечна 

арбовірусна природно-осередкова хвороба до природного циклу якої 

залучено природний резервуар збудників, яким є дикі птахи та 

переносники — комарі, кліщі тощо. На сьогодні проблема Західного Нілу 

стає все більш актуальною з епідеміологічної точки зору. Природні осередки 

збудника цього захворювання були присутні в Україні достатньо давно в 

південних та східних регіонах, але зараз у зв’язку зі змінами клімату 

відбуваються зміни в екології як природних носіїв так і переносників, що 

значним чином змінює епідеміологічні ризики для людини [9]. За останні 

декілька років, (Україна не виключення) реєструються збільшення випадків 

захворювання людей на ЛЗН, у тому числі і летальних [9]. Вірус Західного 

Нілу є вкрай важливою інфекцією з точки зору як епізоотичного так і 

епідеміологічного значення. У той же час актуальної інформації щодо 
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циркуляції лихоманки Західного Нілу, а також інших флавівірусів в 

природному резервуарі та серед переносників в Україні недостатньо.  

Зв’язок роботи з науковими програмами, планами, темами. 

Дисертаційна робота виконувалась в період 2021–2025 рр. у відділі хвороб 

птиці та молекулярної діагностики Національного наукового центру 

«Інститут експериментальної та клінічної ветеринарної медицини», 

відповідно до завдання «Розроблення сучасної системи моніторингу, 

прогнозування, специфічної профілактики та контролю вірус-бактеріальних 

асоціацій у сільськогосподарської птиці в рамках концепції «Єдиного 

здоров’я» у зв’язку зі світовою глобалізацією та змінами клімату» (номер 

державної реєстрації 0121U108373) та «Розроблення сучасної системи 

прогнозування та контролю зоонозних особливо небезпечних та економічно-

значущих вірусних і бактеріальних захворювань сільськогосподарської та 

дикої птиці в умовах ризиків погіршення епізоотичної ситуації за військової 

агресії рф в Україні» (номер державної реєстрації 0124U000477). Також 

частково дослідження виконувалися в рамках проєкту Національного фонду 

досліджень України  № 2021.01/0006 «Вивчення циркуляції зоонотичних 

вірусів грипу А в природному резервуарі, оцінка їх епідемічних ризиків та 

небезпеки для здоров’я людини в Україні» за конкурсом «Наука для безпеки і 

сталого розвитку України». 

Мета і завдання дослідження. Метою роботи було — провести 

епізоотичний моніторинг та дослідити циркуляцію вірусу грипу А та вірусу 

лихоманки Західного Нілу серед диких птахів ряду Горобцеподібні 

(Passeriformes) в Україні, встановити їх роль у підтриманні природної 

циркуляції цих патогенів, а також визначити їх епізоотологічне та 

епідеміологічне значення.  

Для досягнення поставленої мети визначені наступні задачі: 

 Провести аналіз сучасної епізоотичної та епідемічної ситуації щодо 

вірусу грипу А та лихоманки Західного Нілу в світі, а також встановити стан 
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вивчення питання залучення диких птахів ряду Горобцеподібні до природної 

циркуляції та поширення цих вірусів;  

 Провести епізоотологічний моніторинг диких птахів ряду 

Горобцеподібні у різних регіонах України щодо циркуляції вірусу грипу А за 

допомогою імунологічних, вірусологічних та молекулярно-генетичних 

методів; 

 Провести серологічний моніторинг диких птахів ряду 

Горобцеподібні у різних регіонах України щодо наявності у них специфічних 

антитіл до вірусу лихоманки Західного Нілу; 

 Вивчити особливості циркуляції вірусу грипу А та вірусу лихоманки 

Західного Нілу серед Горобцеподібних, вивчити ступінь інфікованості цими 

збудниками різних видів в різні сезони року та в різних регіонах України; 

 Ізолювати збудника грипу А від диких птахів ряду Горобцеподібні, 

вивчити його біологічні та молекулярно-генетичні властивості, а також 

встановити потенційну перспективу їх використання як виробничого штаму 

для виробництва вітчизняних діагностичних препаратів та тест-систем.  

 Визначити епізоотологічне та епідеміологічне значення диких птахів 

ряду Горобцеподібні як природного резервуару вірусу грипу А та вірусу 

лихоманки Західного Нілу в Україні. 

Об’єкт дослідження: грип птиці А та лихоманка Західного Нілу. 

Предмет дослідження: епізоотична та епідемічна ситуація щодо 

грипу А та лихоманки Західного Нілу, серопревалентність диких птахів ряду 

Горобцеподібні щодо грипу птиці А і ЛЗН, біологічні та молекулярно-

генетичні особливості збуднику вірусу грипу А.  

Методи дослідження: епізоотологічний (моніторинг епізоотичної 

ситуації в світі та в Україні), імунологічні (дослідження екстрактів жовтків 

яєць на наявність антитіл), серологічні (дослідження сироваток крові методом 

ІФА, реакцією затримки гемаглютинації (РЗГА) та реакцією гемаглютинації 

(РГА), вірусологічні (ідентифікація ізолятів, ізоляція збудників), 
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молекулярно-генетичні (ПЛР), статистичний (обробка результатів 

досліджень). 

Наукова новизна одержаних результатів. Вперше в Україні 

проведено комплексний епізоотологічний моніторинг 54 видів диких птахів 

ряду Горобцеподібних під час осінньої, весняної міграцій, періоду 

гніздування, а також зимівлі щодо циркуляції у них вірусу грипу А та вірусу 

лихоманки Західного Нілу в 6 регіонах України (Харківська, Полтавська, 

Київська Одеська, Хмельницька, Львівська областях). За результатами 

серологічних, молекулярно-генетичних та вірусологічних досліджень 

встановлено циркуляцію вірусу грипу А серед деяких видів Горобцеподібних 

в Україні. Вперше в Україні та світі ізольовано вірусу грипу А від чикотнів 

(Turdus pilaris) з антигенною формулою H7N1. Отримані в Україні дані є 

цінними науковими даними та доводять розширення спектру видів , які 

можуть бути потенційними природними резервуарами вірусу грипу А та 

можуть відігравати певну роль в його поширенні. Також вперше в Україні 

було проведено серологічний моніторинг циркуляції вірусу ЛЗН в Україні 

серед одного з головних природних резервуарів — диких птахів ряду 

Горобцеподібні. Високий рівень серопозитивності до вірусу ЛЗН доводить 

факт циркуляції цього збудника в природньому резервуарі в Україні. 

Практичне значення отриманих результатів полягає в тому, що 

одержана інформація про наявність активної циркуляції зоонозних збудників 

(грип А, ЛЗН) в природньому резервуарі в України є важливою для системи 

охорони здоров’я людини в Україні, прогнозування розвитку епідемічної 

ситуації та розробки стратегії попередження, профілактики та боротьби. 

Враховуючи той факт, що ізольований від чикотнів вірус грипу з антигенною 

формулою H7N1 належить до емерджентних та потенційно небезпечних 

підтипів вірусу грипу А (підтипу Н5 та Н7), цей ізолят є потенційним 

кандидатом для розробки нових та вдосконалення існуючих вітчизняних 

діагностичних тест-систем для серологічної діагностики грипу птиці. Крім 

того, матеріали дисертаційної роботи впроваджено в навчальному процесі за 
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спеціальністю 211 «Ветеринарна медицина» під час викладання профільних 

дисциплін у Державному біотехнологічному університеті (м. Харків), 

Дніпровському державному аграрно-економічному університеті (м. Дніпро), 

Полтавському державному аграрному університеті (м. Полтава),Одеському 

державному аграрному університеті (м. Одеса). 

Особистий внесок здобувача. Здобувач провела літературний пошук і 

аналіз наукової літератури за темою дисертаційної роботи. Разом з науковим 

керівником визначилася у виборі мети, завдань і етапності виконання роботи. 

Дисертантка особисто здійснювала відлов диких птахів ряду Passeriformes, 

відбір зразків від них, підготовку до досліджень, експериментальні 

дослідження (імунологічні, серологічні, молекулярно-генетичні, 

вірусологічні), аналіз отриманих даних, їх узагальнення та формулювання 

висновків. 

Польові дослідження (відлов птахів, визначення видів) здійснювалися 

спільно із завідувачем кафедри зоології Харківського національного 

педагогічного університету ім. Г. С. Сковороди, доктором біологічних наук, 

професором А. Б. Чаплигіною. Лабораторні дослідження виконано спільно із 

завідувачем лабораторії вірусних хвороб птиці к. в. н. О. М. Рулою. 

Колекційні зразки біологічного матеріалу від диких птахів для досліджень 

були надані д. в. н. Д. В. Музикою. Дисертантка висловлює щиру подяку 

вищезазначеним колегам за настанови, навчання, підтримку та допомогу у 

виконанні досліджень. 

Апробація результатів дисертації. Результати досліджень, 

представлені в дисертаційній роботі, доповідалися, обговорювалися й 

отримали позитивну оцінку на: звітних сесіях вченої ради ННЦ «ІЕКВМ» 

(2021–2024 рр.); 2022 International Biothreat Reduction Symposium (Київ, 

2022 р.); 16
th
 EPIZONE Annual Meeting — Viruses, Vectors and Wildlife 

(Уппсала, Швеція, 2024 р.); міжнародній науково-практичній конференції 

«Сучасні аспекти наукового забезпечення галузі ветеринарії в контексті 

контролю інфекційних хвороб тварин», присвяченій 75-річчю від дня 
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народження академіка НААН, директора ІЕКВМ у 1999–2001 рр. Поліни 

Павлівни Фукс (Харків, 2024 р.); всеукраїнській науково-практичній 

конференції «Молоді вчені: гіпотези, проекти, дослідження», присвяченій 

100-річчю факультету природничих наук (Миргород, 2022 р.); онлайн-

конференції аспірантів і молодих вчених у сфері Єдиного здоров’я та 

біотехнології «VetBioConnect» (Харків, 2024 р.); ХXII всеукраїнській 

науково-практичній конференції молодих вчених, присвяченій 75-річчю від 

дня народження доктора ветеринарних наук, професора, члена-

кореспондента НААН Ростислава Федорука (Львів, 2024 р.). 

Публікації. За матеріалами дисертації опубліковано 8 наукових праць, 

у тому числі 3 статті у наукових фахових виданнях України та 5 тез у 

матеріалах вітчизняних і міжнародних конференцій. 

Обсяг та структура роботи. Дисертацію викладено на 182 сторінках 

друкованого тексту, ілюстровано 22 таблицями та 2 рисунками. Робота 

складається з розширеної анотації, переліку умовних позначень, вступу, 

огляду літератури, матеріалів і методів досліджень, результатів власних 

досліджень, їхнього аналізу й узагальнення, висновків, пропозицій 

виробництву, списку використаних джерел літератури, який налічує 306 

найменувань, і додатків. 
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Р О З Д І Л  1   

О Г Л Я Д  Л І Т Е Р А Т У Р И  

1.1 Загальна характеристика вірусу грипу А 

Вірус грипу А — це небезпечний патоген, який продовжує становити 

серйозну загрозу для світового та громадського здоров’я. Для завершення 

свого життєвого циклу віруси грипу виробили багате різноманіття взаємодій 

з господарем. Велика кількість досліджень показала, що еволюція вірусу 

грипу А переважно складається з мутації самого вірусу та реасортації 

вірусних геномів, отриманих з різних штамів. Важливо зауважити, що вірус 

грипу А еволюціонує, зберігаючи при цьому стійку передачу від тварин до 

людей. Його еволюція за допомогою цих механізмів викликає щорічні 

епідемії та періодичні пандемії в усьому світі. Високопатогенний вірус грипу 

призвів до колосальних втрат через його захворюваність та смертність як 

серед людей, так і серед тварин, тому його віднесено до списку особливо 

небезпечних захворювань WOAH [10]. Швидкі мутації вірусу грипу А 

призводять до втрати оптимальної ефективності вакцини та ставлять під 

сумнів повну ліквідацію вірусу [11].  

Вірус грипу (лат. Influenza virus) відносять до родини Orthomyxoviridae, 

яка згідно з сучасною класифікацією (2023 рік), Міжнародним комітетом з 

таксономії вірусів (ICTV) складається з наступних родів: Alphainfluenzavirus, 

Betainfluenzavirus, Gammainfluenzavirus, Deltainfluenzavirus, (Influenza virus A, 

Influenza virus B, Influenza virus C, Influenza virus D — до жовтня 2018 року), 

а також наступних родів Isavirus, Mykissvirus, Quaranjavirus, Sardinovirus, 

Thogotovirus [12]. Станом на 2007 рік виявлено понад 2000 варіантів 

(серотипів, ліній, штамів) вірусів грипу, які розрізняються між собою 

антигенним спектром [13]. Розглянемо більш детально саме вірус грипу А — 

Alphainfluenzavirus.  
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Вірус грипу А має сегментований геном з 8-ми одноланцюгових 

молекул РНК з негативним зарядом, які зазвичай кодують 10 вірусних білків 

[14] (від 12 до 14 вірусних протеїнів [15]) включаючи N40, нещодавно 

ідентифікований білок, який експресується з сегмента PB1 [16]. Деякі ізоляти 

кодують додаткові білки, які можуть посилювати реплікацію у певних видів 

птахів [14]. Цикл реплікації вірусу відбувається в ядрі. Віріони вірусу 

грипу А представляють собою сферичну форму діаметром приблизно  

80‒120 нм або ниткоподібну структуру товщиною приблизно 80 нм та 

довжиною кілька мікрометрів, серцевину та ліпопротеїдну оболонку. 

Зазвичай вірусні частинки (віріони) відразу після їх виділення стають 

ниткоподібними, але коли їх переносять у КЕ або клітини, що 

культивуються, вони мають тенденцію ставати однорідними сферичними 

частинками [17]. РНК покрита білковим капсидом, який оточений шаром 

матріксного білку М, який бере участь у збиранні віріонів. Нуклеокапсид має 

спіральний тип симетрії, що містить фермент РНК полімеразу, фосфопротеїн, 

Добре відомо, що одночасне зараження однієї клітини двома різними 

вірусами грипу А призводить до змішування генів або реасортації, що може 

призвести до утворення нового штаму вірусу, і вважається, що більшість 

пандемічних вірусів людини виникли саме таким чином [16]. Віруси грипу А 

можна поділити на підтипи згідно з їх антигенними властивостями 

гемаглютиніну (Н) та нейрамінідази (N), яка використовується для 

проникнення вірусу у клітину‒господаря під час реплікації. У даний час 

ідентифіковано 18 підтипів гемаглютиніну та 11 підтипів нейрамінідази [18]. 

Останні H17N10 та H18N11 виявлені та описані у кажанів в Центральній та 

Південній Америці [14, 19]. Кожен вірус має 1 підтип гемаглютиніну та 

1 підтип нейромінідази у будь-якій комбінації, що загалом дає 198 можливих 

різних варіантів вірусу грипу [1]. Існують найбільш значущі підтипи вірусу 

грипу А, які варто відокремити з точку зору епізоотологічного та 

епідеміологічного значення.  
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Вірус грипу H1N1 — від цього вірусу, за оцінками, від 20 до 

50 мільйонів людей у всьому світі померли — так звана «Іспанка» [20] у 

1918‒1919 роках та «свинячий» грип у 2009 році. 

Вірус грипу H2N2 — цей підтип вірусу грипу викликав у 1957 році 

«азіатський грип», який за оцінками, вбив близько 1 мільйона осіб в усьому 

світі [21]. 

Вірус грипу H3N2 — у 1968 році з’явився пандемічний штам, який мав 

гени вірусу грипу птиці Н3 та гени вірусу грипу людини, названий 

«гонконгським грипом». Число загиблих у США сягало 33 тисяч чоловік, але 

загинула менша кількість людей у порівнянні з минулими пандеміями [21].  

Вірус грипу H5N1 — спричинив пандемію вірусу грипу серед птиці 

(пташиного грипу) у 2004 році. За даними центру ECTAD у червні 

2006 року — 65 спалахів вірусу грипу птиці, та у 2007 році — 55 вогнищ 

спалаху ВПГП прийшлося на країни Азії. 5 спалахів було виявлено у країнах 

Китаю, Єгипту, Індонезії, Пакистану та В’єтнаму у 2008 році [22]. Саме з 

цього року ситуація почала погіршуватися відносно цього підтипу вірусу 

грипу. У липні 2013 року ВООЗ повідомила про 630 підтверджених 

лабораторно випадків грипу, викликаних вірусом H5N1, з яких 375 

завершилися летально протягом періоду 2003–2013 років [23 (с. 2003–2013)]. 

Девід Набарро, головний системний координатор ООН із питань вірусу 

грипу птиці та людського грипу, під час прес-конференції застеріг, що 

потенційний спалах вірусу грипу у майбутньому може призвести до загибелі 

від 5 до 150 мільйонів людей по всьому світу. Дослідники виявили низку 

ключових подій, що сприяли перетворенню вірусу грипу птиці на 

пандемічний, зокрема появу нових вірусних кладів, зараження нових видів та 

розширення ареалу поширення. Важливо зазначити, що багато з цих процесів 

відбуваються значно швидше, ніж передбачалось попередніми моделями 

[24]. 

Вірус грипу H5N8 — зазначається, що новий штам вірусу грипу 

вперше був виявлений у качки в Китаї у 2010 році. До 2014 року спалахи 



32 

інфекції зафіксували в Японії та Південній Кореї як серед свійських, так і 

диких птахів. До 2016 року вірус поширився на території Індії, Монголії, 

США та у деяких країнах Європи. До 2020 року спалахи хвороби вже були 

зафіксовані у 46 країнах. Дослідники Ши та Гао наголошують, що це 

підтверджує високу швидкість поширення вірусу [25]. Центр ветеринарно-

біологічних досліджень Вагенінгенського сільськогосподарського 

університету (WBVR) підтвердив 11-ий спалах вірусу грипу H5N8 на 

нідерландській птахофабриці з жовтня 2021 року [26].  

Вірус грипу підтипу Н7 був виділен від диких птахів, на відміну від Н5, 

який був виявлений у диких птахів через спалахи серед свійської птиці [27]. 

На основі аналізу онлайн-баз даних послідовностей встановлено, що H7 був 

виявлений щонайменше у 65 видів птахів. Це свідчить про те, що широкий 

спектр птахів може відігравати роль у поширенні вірусу грипу H7, що є 

важливим для розуміння його епідеміології [28]. Вірус H7, який виявляється 

у свійської птиці, походить у свою чергу від диких водоплавних птахів [29, 

30]. Високопатогенний вірус грипу H7 розвивається з низькопатогенного 

штаму H7 у популяціях свійської птиці, але немає доказів того, що він коли-

небудь виникав у диких птахів [31]. Окрім того, H7 був зафіксований у 

свійських птахів на всіх шести континентах, що підкреслює його глобальне 

поширення [28]. Міжвидова передача вірусу H7 відіграє ключову роль у його 

еволюції. Цей підтип здатний заражати широке коло господарів, включаючи 

різні види птахів і ссавців, серед яких тюлені, свині, коні та люди. Це 

підкреслює його високий потенціал до адаптації та поширення серед різних 

біологічних видів [32–35]. 

Вірус грипу H7N1 — з кінця березня до початку грудня 1999 року було 

зареєстровано 199 спалахів низькопатогенного пташиного грипу (НППГ). 

Вірус, який спричинив епідемію, був ідентифікований як вірус грипу А 

підтипу H7N1 низькопатогенний. Однак 17 грудня у зграї м’ясних індиків 

було виявлено високопатогенний вірус грипу птиці (ВППГ), що призвів до 

100 % смертності протягом 72 годин. Інфекція швидко поширилася серед 
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промислової популяції птахів у Італії, зокрема серед курей, цесарок, 

перепелів, фазанів, качок і навіть страусів. Загалом було зареєстровано 

413 спалахів, що охопили понад 13 мільйонів птахів, завдавши значних 

економічних збитків італійській птахівницькій галузі, а також серйозних 

соціальних і фінансових наслідків [36].  

Вірус грипу Н7N3 — спалахи цього вірусу зареєстровані у Пакистані 

(1994–1995 рр.) серед курей, та відбулися у зв’язку із заміною та вставкою 

нуклеотидів A і G, що кодують основні амінокислоти вірусу грипу [37 

(с. 1995–2004)]; у Чилі (2002 р.) — серед курей через негомологічну 

рекомбінацію, що характеризується вставкою нуклеотидів з іншого вірусного 

генного сегменту чи інших не вірусних джерел (господаря); в 2004 році — у 

Канаді, спалах серед курей, що було пов’язано з мутацією заміни 

нуклеотидів, рекомбінації М1 [38, 39, 40 (с. 7)]. Спалахи, зафіксовані у 

2007 році в Канаді та у 2012 році в Мексиці, виявилися пов’язаними, 

оскільки вірус H7N3 набув кілька нуклеотидів із куриної 28S рРНК, що 

свідчить про генетичну рекомбінацію, яка могла сприяти адаптації вірусу до 

нових умов і його подальшому поширенню [41, 42]. 

Вірус грипу H7N7 — перший спалах відбувся у 1976 році серед курей 

та качок в Австралії; у 2003 році спалах у Нідерландах серед курей, через 

реасортацію низькопатогенного штаму Н7N3 та Н10N7; спалахи серед курей 

у Німеччині у 2015 році, у Великобританії у 2008 та 2015роках та в Іспанії у 

2009–2010 роках спровоковані через вставку нуклеотидів A і G, що кодують 

основні амінокислоти вірусу [43–46]. 

Вірус грипу H7N9 — причетний до 6-ти епідемій у Китаї, через те, що 

він є ендемічний для Китаю, та підтримувався в популяції свійської птиці з 

2013 року, та здебільшого виявлений у курей, і рідше у домашніх качок, 

голубів, перепелів. З моменту виявлення H7N9 у Китаї в березні 2013 року 

було зареєстровано 1567 лабораторно підтверджених випадків зараження 

людей, з яких 39 % мали летальний наслідок. Зафіксовано також 40 випадків 

зараження серед груп із двох‒трьох осіб, які, ймовірно, мали спільне джерело 
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інфекції. Основний механізм передачі вірусу людям відбувався через 

безпосередній контакт із свійською птицею, яка виділяла H7N9 без клінічних 

проявів захворювання. H7N9 виник у результаті множинних подій 

реасортації між трьома різними підтипами вірусу грипу: H7N7, H7N9 та 

H9N2 (внутрішні сегменти) та містить гени виключно пташиного 

походження [47–51]. Наразі має більш високі шанси до пандемій, аніж інші 

серотипи грипу А.  

Вірус грипу H9N2 — досяг ендемічної стадії на птахівницьких фермах 

на Близькому Сході та в Азії. У результаті все частіше повідомляється про 

випадки зараження людей на вірус грипу H9N2 [52]. Випадки зараження 

людей вірусом грипу птиці H9N2, що продовжується, становить серйозну 

загрозу громадській охороні здоров’я. Поширена лінія Y280/G9 вірусу H9N2 

ВПГП у китайського свійського птаха може безпосередньо зв’язуватися з 

рецепторами людини, збільшуючи ризик поширення інфекції на людей. 

З 2013 року кількість випадків захворювання людей на вірусу грипу H9N2 

безперервно зростає і у 2021 році Китай повідомив про найбільшу кількість 

випадків захворювання людей — 25 [53]. В Єгипті у 2008 році при спільній 

циркуляції вірусу грипу H5N1 та H9N2 на птахівницьких фермах і ринках 

живої птиці, збільшився ризик зараження людини, що призвело до 

ускладнень епідемічної ситуації [54]. Віруси грипу H9N2, які закріпилися на 

ринках живої птиці в Бангладеш, містять п’ять генних сегментів 

високопатогенного вірусу грипу H7N3 та становлять потенційну загрозу для 

подальшої еволюції та передачі вірусу [55]. Вірус грипу птиці A H9N2, 

виявлений у працівника птахівницької ферми в Пакистані у 2015 році, мав 

високий рівень спорідненості з вірусами, що циркулювали на місцевих 

фермах. Виявлено мутації у гемаглютиніну (HA), що впливає на афінність 

зв’язування рецепторів та антигенність. Такі зміни можуть знижувати 

ефективність імунної відповіді, що формується після вакцинації 

передпандемічними штамами H9N2 [56]. 
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У 2013 році три підтипи ВПГП H7N9, H6N1 и H10N8 подолали 

міжвидовий бар’єр між видами тварин та людиною в Азії, та спричинили 

зоонозні інфекції, серед яких 35 % людей інфіковані H7N9 загинули, а два з 

трьох випадків зараження людей H10N8 також виявилися летальними, однак 

жоден з цих вірусів не викликав грипоподібних симптомів у свійської птиці. 

Більшість цих випадків були пов’язані виключно з прямим контактом 

інфікованої птиці, а деякі випадки мали стійку передачу від людини до 

людини [57]. 

Серотипи вірусу грипу А птиці також можуть відрізнятися залежно від 

їхньої патогенності, серотипи позначаються як віруси грипу птиці з низькою 

або високою патогенністю залежно від здатності конкретного серотипу 

викликати захворювання та смерть у свійської птиці [58]. Високопатогенний 

вірус грипу А викликає високий рівень загибелі серед птахів до 100 % [59]. 

Водоплавні птахи, у силу своєї поведінки та біологічного різноманіття 

починаючи від харчування до вибору місця довкілля та міграційних шляхів, 

мають важливу роль у підтриманні вірусу. Шляхи передачі вірусу грипу А 

фекально-оральний, який відіграє ключову роль у спалах вірусу грипу у 

свійської птиці. У людей і диких тварин додаткові шляхи зараження можуть 

включати вживання сирих або недоварених продуктів з птиці, прямий 

контакт із зараженими вірусом негігієнічними поверхнями або тісний 

контакт з інфікованим птахом [58]. Клінічні прояви залежать від тривалості 

інфекції та того, яких саме органів чи системи торкнулась хвороба. За 

миттєвого перебігу хвороби птахи можуть бути знайдені мертвими без 

будь-яких ознак зараження вірусом грипу, проте можуть спостерігатись 

наступні ознаки: пригнічення, зменшення споживання корму чи води, 

зменшення несучості, що призводить згодом повного припинення 

яйцекладки, діарея, риніт, кон’юнктивіт, фекалії можуть мати домішки слизу, 

жовчі або уратів. Якщо клінічний перебіг гострий чи підгострий (від 3 до 

10 діб) у птахів можуть з’являтись нервові порушення, включаючи тремор 

голови та шиї, кривошия, опістотонус, ністагм, рухи крил, що плескають, 
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парези, паралічі, судоми, кругові рухи, порушення координації, втрата 

рівноваги та лежаче положення. Виникнення неврологічних ознак буде 

змінюватись в залежності від виду птаха та штаму вірусу грипу А [59].  

1.2 Циркуляція вірусу грипу А в природному резервуарі 

Віруси грипу А вражають широкий спектр господарів, серед яких вони 

циркулюють, але не тільки серед птахів, а й серед інших тварин та людей. 

Дикі водоплавні птахи, включаючи Гусеподібних (гуси, качки), 

Сивкоподібних (мартини, кулики) вважаються основними резервуарами 

вірусу грипу А [60]. Крім того, вірус грипу А було виділено від домашніх 

птахів (курка, індичка), виключаючи спорадичні інфекції та стійку передачу 

серед свійської птиці [61]. Вірус грипу може спустошувати популяції 

свійської птиці, що призводить до значних економічних втрат у 

сільськогосподарському секторі. Дикі та домашні птахи є основними 

господарями ВПГП, проте деякі підтипи вірусу грипу можуть долати видові 

бар’єри та заражати ссавців, часто зі смертельними наслідками. 

Повідомляється про підтверджені випадки ВПГП серед диких тварин — 

лисиць, тюленів; бродячих та домашніх тварин (собак та котів); тварин 

зоопарку (тигрів та леопардів), ВРХ, коней, овець, кіз та свиней [34, 49,  

62–64]. Імовірно є ще тварини, які постраждали від вірусу грипу А, проте 

вони не були виявлені чи зареєстровані. Передбачається, що деякі ссавці є 

резервуарами для змішування вірусів грипу, що потенційно призводить до 

появи нових вірусів з підвищенною інфекційністю для тварин та людей. 

Результати спостережень за вірусом грипу А у перелітних водоплавних 

птахів показують, що близько 100 видів із 25 родин диких птахів [14], 

можуть служити резервуарами для вірусу грипу А та зазвичай зв’язані з 

іншими дикими птахами через водно-болотні угіддя [14, 58]. Разом з тим у 

силу природної резистентності ці птахи найменше сприйнятливі до інфекції 

та можуть подолати у процесі міграції значні відстані. Дикі птахи ряду 

Горобцеподібні, складають понад 150 родин [65], та це становить близько 
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60 % від усіх птахів [66]. Серед синантропних видів птахів виділяють 

наступні родини: Ластівкові (Hirundinidae), В’юркові (Fringillidae), Воронові 

(Corvidae), Шпакові (Sturnidae), Мухоловкові (Muscicapidae), Горобцеві 

(Passeridae). Представників цих родин можна зустріти на фермах та в 

урбанізованих екосистемах, де вони можуть мати багато контактів з іншими 

видами на одній території [65, 67, 68]. 

Ластівкові (Hirundinidae). Є виключно комахоїдними птахами, 

більшість свого життя знаходяться у повітрі, але достатньо часто 

зустрічаються на фермах через особливості їх гніздування. Дослідження цих 

птахів є пріоритетним, адже вони потенційно можуть відігравати роль у 

динаміці поширення вірусу грипу А [68–72]. Особлива поведінка цих видів 

полягає у харчуванні в повітрі, у результаті чого виникає запитання, яким 

чином вони заражаються. Шляхи передачі від ластівок до інших господарів, 

включно з людьми, можуть відбуватися через інфікований фекальний 

матеріал відкладений на поверхні. Ластівки не мають прямого контакту з 

іншими птахами, за винятком інших ластівок, проте зараження може 

відбуватись у місцях розмноження, де вони збирають бруд на мілководді для 

побудови своїх гнізд, і де вірус грипу має значно більші шанси на збереження 

у цьому бруді мілководдя, аніж у відкритих водоймах [73]. Сільські ластівки 

(Hirundo rustica) поширені на багатьох птахофабриках у Мексиці, Канаді та 

Зімбабве. У США під час спалаху грипу на фермі у штаті Айова вони були 

найбільш досліджуваним видом. Їх ідентифікують як потенційних господарів 

вірусу грипу А, адже за дослідження даного виду була виявлена наявність 

РНК вірусу грипу А [72]. У Словаччині від трьох ластівок було виділено 

підтипи вірусу грипу H4, H9, H10 та H11, а від клінічно здорової ластівки у 

В’єтнамі підтип Н5N1 [68, 74, 75]. Дослідження з виявлення вірусу грипу 

серед ластівок у Зімбабве у 2010‒2011 роках, проводилось у водно-болотних 

угіддях та охопило 417 ластівок, що належать до 5 різних видів. 

Використовуючи метод ПЛР, було виявлено геном вірусу грипу у 

досліджених птахів [73].  
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В’юркові (Fringillidae). Представниками цієї родини є зяблик, зеленяк, 

щиглик, костогриз, снігур. Але тільки деякі з цих видів є синантропними: в 

Євразії — зяблик звичайний (Fringilla coelebs), в Північній Америці — 

мексиканська чечевиця (Haemorhous mexicanus), їх часто можна зустріти на 

птахофабриках, де були випадки навіть гніздування всередині пташника, а 

також в радіусі 500 м від самої птахофабрики, також вони зустрічаються на 

заболочених територіях [67, 68, 76]. У США проведені дослідження серед 

420 особин мексиканських чечевиць, у 2 особин було виявлено позитивні 

проби до РНК вірусу грипу. В Німеччині у 2001 році було досліджено 

матеріал від 131 особини зябликів, але вірусу грипу ізольовано не було [68, 

77]. Проведено дослідження, що вірус A/Brambling/Beijing/16/2012 (H9N2), 

вперше виділений у 2012 році в Китаї від здорового в’юрка (Fringilla 

montifringilla), має низьку патогенність для курей, але має потенційний ризик 

для здоров’я людини, оскільки адаптується до зв’язування з людськими 

рецепторами. Це підкреслює необхідність ретельного моніторингу вірусів 

H9N2 серед свійської та дикої птиці [78]. Для підтвердження чи можуть ці 

птахи бути потенційними переносниками вірусу грипу А потрібно провести 

більше досліджень птахів із цієї родини. 

Воронові (Corvidae). Серед найбільш поширених представників — 

сорока, грак, сойка, ворона чорна, ворона сіра. Усі ці птахи є падальниками, 

що в свою чергу свідчить про їх перебування біля полігонів твердих 

побутових відходів [79] та на території птахофабрик, адже там можуть бути у 

доступі трупи, яйця тощо. Проведені дослідження підтверджують 

присутність цих видів на птахофабриках на постійній основі у Німеччині 

(здебільшого виявляли ворон), Канаді та Нідерландах (здебільшого сороки) 

[67, 68, 76, 80]. Після спалахів вірусу грипу Н5N1 на фермах, у Бангладеш 

виявляли мертвих індійських ворон у радіусі 30 км від ферми, а в Японії у 

2004 році у 9-ти великодзьобих ворон виявлено геном вірусу грипу Н5N1. В 

Італії проведено масштабне дослідження з оцінювання ризиків зараження та 

захворюваності птахів серед родин Воронових, але наявності вірусу грипу 
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виявлено не було [68, 81, 82]. Науковцями Японії були проведені 

дослідження взаємозв’язку між граками та вірусом грипу підтипу Н5N1, 

через те, що спалах ВПГП Н5N1 було зафіксовано серед журавлів в Японії у 

2010 році, що спричинило різке скорочення їхньої популяції, адже граки є 

перелітним, зимуючим видом птахів в Японії, вони співіснують із чорними 

журавлями (Grus monacha) та білошиїми журавлями (Grus vipio), які внесені 

до Червоного списку Міжнародного союзу охорони природи як види під 

загрозою зникнення. Граки були інфіковані вірусом A/mandarin 

duck/Miyazaki/22M807-1/2011 Н5N1 і виділяли вірус пероральним шляхом до 

7-го дня після інфікування, хоча в низьких концентраціях, мали рівень 

антитіл до вірусу грипу, також вірус виявляли в тканинах загиблих граків 

[83]. Граки є сприйнятливими до вірусу грипу H5N1 та можуть підтримувати 

його циркуляцію.  

Вони виділяють вірус у низьких титрах, що вказує на обмежену роль у 

прямому поширенні вірусу, але можуть слугувати переносниками у зграях 

зимуючих птахів. Граки демонструють стійку імунну відповідь, тому 

серологічний моніторинг цих птахів у дикій природі може бути корисним для 

оцінки поширення вірусу в місцях зимівлі птахів. 

Шпакові (Sturnidae). Шпак звичайний та шпак рожевий єдині 

представники родини Шпакові. Синантропні птахи, які можуть адаптуватися 

до різноманітного харчування від корму для худоби на фермах (є 

спостереження, як ці птахи проникали через вентиляційні отвори до 

приміщень) до харчування на полігоні твердих побутових відходів [67, 68, 

79, 84]. У дослідженнях, проведених у багатьох країнах світу — Ізраїль, 

Велика Британія, Австралія, Грузія, Словенія, Ірак, США (Огайо), виявлено, 

що поширеність вірусу грипу А була дуже низькою — виявлено лише 0,58 % 

серопозитивних зразків (досліджено 1032 проб), а ось РНК вірусу грипу було 

виявлено у 26 птахів з 1450 досліджуваних та відсоток позитивності склав 

1,79 %. За проведення експериментальних досліджень в Австралії, від шпака 

було ізольовано вірус грипу А підтипу H7N7 [68, 84]. За оцінцки 4-х різних 
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штамів підтипу вірусу грипу H5N1, більшість птахів показала високий титр в 

оральних мазках, при цьому загибелі птахів не спостерігали [85]. 

Дослідження, проведене в Китаї, було зосереджене на зараженні шпаків 

вірусом грипу А. Учені встановили, що шпаки регулярно інфікуються, однак 

не стають постійними джерелами вірусу через обмежену здатність 

передавати його контактним шляхом. Це свідчить, що їхня роль у поширенні 

вірусу грипу А залежить від конкретного штаму вірусу та його патогенності 

[68, 86]. 

Мухоловкові (Muscicapidae). Найбільш чисельна родина, ряду 

Горобцеподібних, сюди відносять таких птахів, як мухоловка сіра, мухоловка 

мала, мухоловка строката, трав’янка чорноголова, трав’янка лучна, 

вільшанки, соловейко східний, синьошийка, дрізд чорний, дрізд співочий, 

чикотень, дрізд-омелюх.  

Рід Turdus є дуже поширеним видом птахів, які зустрічаються як у 

містах (в урбанізованій екосистемі), так і в сільській місцевості. Наприклад, 

американська малинівка (Turdus migratorius) часто зустрічається на території 

птахофабрик у Північній Америці, особливо під час гніздового періоду, адже 

ці птахи, подібно до ластівок, використовують сільськогосподарські будівлі 

для облаштування гнізд. Основний їхній раціон складається з комах та 

дрібних плодів, тому вони не проявляють інтересу до кормів для свійських 

птахів, яєць чи тушок. Однак постійна присутність цих птахів на 

птахофабриках може становити ризик, адже вони потенційно здатні брати 

участь у поширенні вірусу пташиного грипу типу А. Дослідники із США 

виявили антитіла до вірусу грипу H5N8 у двох особин із цієї родини [68, 87]. 

Дрізд чорний (Turdus merula) — може виконувати схожу роль, оскільки 

його присутність фіксували на птахофабриках у Нідерландах і Німеччині. У 

рамках дослідження, присвяченого моніторингу вірусу грипу А серед диких 

птахів у США, РНК вірусу було виявлено у клоакальних змивах як у 

американських малинівок, так і у дроздів Свенсона (Catharus ustulatus). 

Позитивні результати тестування отримали у 5 із 133 малинівок та у 10 із 
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265 дроздів Свенсона. Експериментальні дослідження інфікування 

американських малинівок із використанням трьох штамів H5 показали 

високу чутливість цих птахів до вірусу грипу А (позитивні 22 з 25 особин), 

причому значна концентрація вірусу була виявлена у змивах із ротової 

порожнини. Дослідники вважають, поширеність американських малинівок на 

фермах у Північній Америці та їхню потенційну вразливість до вірусу 

пташиного грипу, цей вид необхідно вважати одним із пріоритетних для 

подальших досліджень, щоб оцінити можливий ризик передачі інфекції 

свійським птахам [68, 76, 87–89]. 

Дрізд блідий (Turdus pallidus), який мешкає в Японії, є видом, що 

населяє прикордонні екосистеми, через що його розглядали як потенційного 

носія вірусу грипу А. У дослідженні дроздів інфікували вірусом H5N1, і було 

встановлено, що вони виявляють високу сприйнятливість до інфекції. У 

загиблих птахів, які були заражені, зафіксували високі титри вірусу в 

легеневих тканинах. Автори дослідження припускають, що дрозди можуть 

бути вразливими до кількох штамів вірусу грипу А, однак для точного 

визначення ризику вторинного поширення, пов’язаного із цим видом, 

необхідно провести додаткові дослідження [68, 90]. 

Горобцеві (Passeridae). Дана родина представлена двома видами: 

синантропним польовим горобцем (Passer montanus) та хатнім горобцем 

(Passer domesticus). Обидва види поширені як у міських, так і в сільських 

регіонах. Їх регулярно фіксують на птахофабриках у Нідерландах, Німеччині, 

Канаді, на південному сході Бразилії та в Мексиці, де вони мешкають як у 

приміщеннях, так і на прилеглих водно-болотних угіддях. Численні 

експериментальні дослідження були спрямовані на вивчення інфікування 

горобців. Здебільшого ці дослідження підтвердили, що горобці чутливі до 

більшості штамів вірусу грипу А, часто виділяють високі титри вірусу та 

здатні передавати його через контакт. У 13 дослідженнях, спрямованих на 

епідеміологічний нагляд за горобцями, було виявлено високу серологічну 

поширеність інфекції, яка становила 11,4 % серед протестованих птахів. 
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Водночас рівень виявлення вірусної РНК був значно нижчим і складав лише 

0,64 % [67, 68, 71, 76, 88, 91]. У дослідженні вірусу H7N7 у домашніх 

горобців спостерігали високі титри вірусу в різних тканинах саме серед 

інфікованих птахів, однак, хоча третина з них загинула, контактні птахи під 

час досліду не заразилися. Також у трьох дослідженнях щодо H5N1 було 

підтверджено зараження горобців: в одному випадку птахи демонстрували 

слабкі клінічні ознаки, без серйозних ускладнень та смертності, а вірус був 

виявлений у тканинах лише частково. Ці результати свідчать про обмежену 

захворюваність і смертність у випадку присутності штаму H5N1. Інше 

дослідження показало, що горобці чутливі до чотирьох штамів H5N1, 

виділяючи помірні титри вірусу, але разом з тим зберігалися високі 

показники загибелі. Третє дослідження підтвердило значну чутливість 

горобців навіть до низьких доз вірусу [64, 68, 85, 92–94]. Подібні результати 

отримані у польових горобців у Камбоджі, де дослідження виявили як 

внутрішньовидову, так і міжвидову передачу вірусу H5N1. У деяких 

випадках у польових горобців фіксували високе вірусне навантаження та 

смертність, однак контактні горобці не заражалися, тоді як серед курчат 

відбувалась контактна передача. Ще в одному дослідженні було доведено, 

що курчата можуть заражатися через воду, інфіковану горобцями, а також 

через контакт із зараженими птахами [95–97]. Експерименти з іншими 

вірусами грипу (наприклад, H3N8 і H9N2) також підтвердили чутливість 

горобців. Зокрема, дослідження в Пакистані показали ефективну передачу 

вірусу H9N2 між горобцями та курчатами. Водночас штам H7N9 

характеризувався обмеженою контактною передачею, хоча інфіковані 

горобці виділяли високі титри вірусу [68, 77 (с. 2), 86].  

Морські ссавці. Роль морських ссавців як носіїв або господарів 

потенційно зоонозних патогенів, таких як високопатогенні штами H5 і H7, 

залишається недостатньо вивченою. Тюлені та споріднені з ним ластоногі 

заражаються вірусами грипу, через вплив вірусів грипу птиці в їхньому 

середовищі внаслідок тісного контакту на березі. Відомо, що віруси грипу 
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належать до небагатьох зоонозних патогенів, які здатні викликати інфекцію у 

морських ссавців. Докази передачі вірусу грипу А підтипу H7N7 від тюленів 

до людини, а також інфікування популяцій тюленів вірусами пандемічного 

грипу H1N1 та грипу B без суттєвих генетичних змін підкреслюють 

важливість моніторингу вірусів грипу серед морських ссавців [34]. 

Є повідомлення щодо поширення високопатогенного пташиного грипу A 

(H5N1) серед морських ссавців на північному сході США, що збігається зі 

спалахами H5N1 серед диких птахів [98]. Також було виявлено 

високопатогенний вірус пташиного грипу A (H5N1), який пов’язаний із 

менінгоенцефалітом у морської свині (Phocoena phocoena), яка була викинута 

на берег у Швеції. Цей вірус має тісний зв’язок зі штамами, що спричинили 

одночасний спалах пташиного грипу серед диких птахів. Випадок 

підкреслює потенційний ризик поширення вірусу на ссавців‒господарів [99]. 

Кажани. У період 2009–2011 років у Болівії та Гватемалі були виділені 

два нові віруси H17N10 та H18N11 грипу А з кажанів. Одним із них є 

H18N11, який не спричинив захворювань у тхорів — стандартної моделі для 

оцінки зоонозного потенціалу вірусів грипу, — а також не передавався між 

ними. Проте існують дані, що нові віруси грипу А, отримані від кажанів, 

здатні проникати в людські клітини та розмножуватися в них. Це свідчить 

про потенційний ризик зоонозного поширення вірусів грипу кажанів [100].  

М’ясоїдні тварини. Неодноразово фіксувалися випадки інфекції вірусу 

грипу А серед м’ясоїдних тварин, таких як собаки та кішки. Вони були 

спричинені як прямою передачею вірусів грипу птиці А, так й інфекціями, 

викликаними людськими або свинячими штамами вірусу грипу. Крім того, 

спостерігалися тривалі епізоотії серед собак. Наприклад вірус грипу коней 

H3N8, що почав поширюватися у собак приблизно з 1999 року; вірус грипу 

птиці А H3N2, який уразив популяції домашніх собак в Азії та США, 

починаючи з 2004 року; спалах вірусу грипу N2, зафіксований у притулку 

для тварин у США у 2016 році [101]. У 2004 році Всесвітня організація 

охорони здоров’я (ВООЗ) повідомила про випадки інфікування домашніх 
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кішок у Таїланді високопатогенним штамом пташиного грипу H5N1. 

Щонайменше одна з кішок мала контакт із мертвими інфікованими 

курчатами. Того ж року в Таїланді були зафіксовані випадки зараження H5N1 

тигрів і леопардів, які утримувалися в неволі й харчувались м’ясом 

інфікованих курчат. Примітно, що частина тигрів захворіла, навіть не 

вживаючи заражених курчат, що свідчить про можливість передачі вірусу 

між тваринами одного виду. Експериментальні дослідження підтвердили, що 

домашні кішки є сприйнятливими до H5N1, та було підтверджено 

горизонтальну передачу вірусу між кішками [101]. У кінці 2016 року в 

притулку для тварин у штаті Нью-Йорк (США) стався спалах вірусу 

пташиного грипу H7N2 серед кішок [62]. Для контролю ситуації кішок 

перевели в окреме приміщення, але через велику кількість тварин у притулку 

потрібно було кілька тижнів, щоб взяти спалах під контроль [102]. Серед 

людей, які брали участь у контролі інфекції, вірус було виявлено у одного 

ветеринарного лікаря. Зразок вірусу було виділено з його дихальних шляхів, 

хоча клінічних симптомів захворювання не спостерігалося [63]. 

Філогенетичний аналіз показав, що ізолят H7N2, виявлений у кішок 

(A/feline/NY/2016), генетично схожий із штамами пташиного H7N2, які 

циркулювали в районі Нью-Йорка протягом попереднього десятиліття. 

Ізолят, отриманий від кішок, демонстрував покращену реплікацію в 

клітинних лініях ссавців та інтенсивне ураження дихальних шляхів кішок, 

що свідчить про адаптацію вірусу до ссавців [103].  

1.3 Лабораторна діагностика вірусу грипу А 

Лабораторна діагностика базується на виділенні вірусу з біологічних 

проб, ними можуть бути клоакальні та оральні змиви, фекалії, відібрані від 

птахів, а також патологічний матеріал — легені, нирки, трахея, селезінка, 

печінка, кишечник та мозок, оскільки вірус грипу вражає органи дихання, 

ШКТ та центральну нервову систему [104–106]. Наступним етапом 

лабораторної діагностики вірусу грипу А є диференціювання його від 
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ньюкаслської хвороби, інфекційного бронхіту, інфекційного ларинготрахеїту, 

респіраторного мікоплазмозу, а також від ряду бактеріальних інфекцій та 

отруєнь [104]. 

Існують наступні методи лабораторної діагностики вірусу грипу А:  

a) вірусологічна діагностика (виділення та ізоляція вірусу на КЕ, з 

подальшою ідентифікацією); 

b) молекулярно-генетична діагностика; 

c) серологічна діагностика (РДП, РЗГА, ІФА) [107]. 

Вірусологічна діагностика. Метою вірусологічного дослідження є 

ізоляція вірусу з подальшою ідентифікацією та визначенням патогенності. 

Виділення збудника проводять на 9‒11-добових курячих ембріонах з 

подальшою ідентифікацією за допомогою одного із таких методів: реакції 

дифузної преципітації (РДП) з антисироватками, у ELISA (ІФА), реакцією 

затримки гемаглютинації, реакції інгібіції нейрамінідази, ЗТ-ПЛР або 

ЗТ-ПЛР в реальному часі. Визначення вірулентності виділеного штаму за 

індексом інтравенозної патогенності на 6-тижневих курчатах (який більш ніж 

1,2 для штамів ВПГП) чи внутрішньовенним зараженням 4‒8-тижневих 

курчат (ВПГП викликає загибель 75 % і більше). Допускається виділення 

вірусу грипу в культурі клітин [107, 108]. Індикацію вірусів грипу проводять 

за допомогою РГА, а ідентифікацію в РЗГА. Під час постановки РЗГА 

необхідно використання референтних сироваток до 16 підтипів вірусу грипу 

[106, 109]. 

Молекулярно-генетична діагностика. Даний метод діагностики за 

рекомендацією WOAH, займає першочергове місце в постановці діагнозу, а 

також має безліч переваг, а саме: високу чутливість, специфічність, швидкий 

час для отримання результату, масштабність, вартість, кращу біобезпеку та 

біозахист. Рекомендовано для дослідження використовувати біологічний 

матеріал: тканини, органи, фекалії, клоакальні та оральні змиви [105], але 

вони повинні бути правильно відібрані з використанням правильного 

транспортного середовища, для підтримання та збереження нуклеїнової 
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кислоти [110]. Найбільш поширеними методами для виявлення геному вірусу 

грипу А є ЗТ-ПЛР у реальному часі та звичайна ПЛР з модифікаціями [111]. 

Проте, здебільшого, у світі надають перевагу визначенню генотипу вірусу 

грипу А методом ЗТ-ПЛР у реальному часі ( Real-Time RT-PCR) [105, 112, 

113]. Даний метод заснований на зміні флуоресценції, пропорційної до 

збільшення продукту. Флуоресценція відстежується протягом кожного циклу 

ПЛР, та надає графік ампліфікації, що дозволяє отримати результат у вигляді 

кількісного визначення [105]. З відкриттям нових методів секвенування генів, 

стає дедалі важливіше досліджувати послідовності РНК обраної ділянки 

гену, чи усього геному. Все частіше секвенування генів застосовується не 

тільки для детальної характеристики вірусів для використання у 

молекулярній епідеміології, але також для субтипування вірусів та 

визначення діапазону господарів, включаючи зоонозний ризик [105].  

Результатом секвенування є визначення нуклеотидної послідовності, 

що надає можливість дослідити еволюцію вірусів та їх філогенетичні зв’язки 

[114], що потім використовуються для побудови філогенетичного дерева. 

Аналіз даних секвенування дозволяє нам провести оцінку можливих мутацій 

вірусів, їх поширення та прогнозувати можливі спалахи.  

Серологічна діагностика. Традиційна серологічна діагностика вірусу 

грипу А базується на реакції затримки гемаглютинації, імуноферментному 

аналізі, реакції дифузної преципітації. Головний принцип серологічної 

діагностики — це визначення наявності антитіл як у вакцинованої, так і у не 

вакцинованої птиці, дослідження рівня поствакцинального імунітету та 

залишковий рівень материнських антитіл у курчат, або у жовтках яєць. 

Найбільш дешевим та відомим серологічним методом, який 

використовується у всьому світі та є «золотим стандартом», є РЗГА, яка 

рекомендована WOAH [105]. Реакція дифузної преципітації відносно 

недорогий метод, швидкий, немає вибагливості до чистоти компонентів, не 

потребує стерильної роботи та підходить до умов з обмеженими ресурсами, 

але він має один єдиний недолік — низьку чутливість [105]. Наразі, його 
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дедалі частіше замінює ІФА, що має безліч переваг, а саме: помірну вартість 

та більш ефективний скринінг, який зручно використовувати під час 

моніторингових досліджень щодо наявності антитіл до вірусу грипу А.  

1.4 Загальна характеристика вірусу лихоманки Західного Нілу 

Вірус лихоманки Західного Нілу (також нейроінвазивне захворювання 

Західного Нілу, близькосхідний енцефаліт коней, енцефаліт Західного Нілу, 

західнонільський енцефаліт, «качина гарячка», Лордідж (англ. West Nile 

Fever, West Nile Neuroinvasive Disease, West Nile Disease, Near Eastern Equine 

Encephalitis, Lordige) належить до групи природно-осередкових 

зооантропонозних арбовірусних особливо небезпечних інфекцій (ОНІ) з 

трансмісивним механізмом передачі, яку спричиняє вірус роду Flavivirus 

родини Flaviviridae [115]. За рекомендацією експертів ВООЗ, лихоманку 

Західного Нілу (ЛЗН) віднесено до переліку захворювань, що контролюються 

на міжнародному рівні, тому що вірус здатен чинити серйозний вплив на 

здоров’я населення і може швидко поширюватися в міжнародних масштабах 

і також підпадає під регуляцію сучасних Міжнародних медико-санітарних 

правил (ММСП) 2005 року [116, 117, 118].  

Історична довідка. ВЗН був вперше виділений у 1937 році з крові 

жінки, яка брала участь у дослідженні малярії в регіоні Західного Нілу, 

Уганда [119]. З моменту першого виявлення в Африці ВЗН поширився на 

майже всі континенти, за винятком Антарктиди, і сьогодні є одним із 

найбільш географічно поширених арбовірусів, що передаються комарами 

[120]. У диких птахів вірус вперше виявили у 1978 році на Мадагаскарі, і 

хоча він був поширений по всьому острову, епідемій чи епізоотій там не 

зафіксовано [121]. Найсерйозніший спалах ВЗН стався в Румунії у 1996–

1997 роках, коли було зареєстровано близько 5 тисяч випадків захворювання 

серед людей, зокрема тяжкий енцефаліт [122]. За даними літературного 

огляду, на території США вірус поширений з 1999 року [123]. Останні два 

десятиліття спостерігається зростання поширення хвороби у Європі [124]. 

https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%9C%D1%96%D0%B6%D0%BD%D0%B0%D1%80%D0%BE%D0%B4%D0%BD%D1%96_%D0%BC%D0%B5%D0%B4%D0%B8%D0%BA%D0%BE-%D1%81%D0%B0%D0%BD%D1%96%D1%82%D0%B0%D1%80%D0%BD%D1%96_%D0%BF%D1%80%D0%B0%D0%B2%D0%B8%D0%BB%D0%B0_2005_%D1%80%D0%BE%D0%BA%D1%83
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%9C%D1%96%D0%B6%D0%BD%D0%B0%D1%80%D0%BE%D0%B4%D0%BD%D1%96_%D0%BC%D0%B5%D0%B4%D0%B8%D0%BA%D0%BE-%D1%81%D0%B0%D0%BD%D1%96%D1%82%D0%B0%D1%80%D0%BD%D1%96_%D0%BF%D1%80%D0%B0%D0%B2%D0%B8%D0%BB%D0%B0_2005_%D1%80%D0%BE%D0%BA%D1%83
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ВЗН є ендемічним у певних регіонах Африки, Близького Сходу, Західної Азії 

та Індії, а також був причиною короткочасних епізоотій у Франції, Румунії, 

Мадагаскарі, Сенегалі та Південній Африці [131]. Нині вірус зустрічається у 

Європі, Америці, Африці та Азії, що робить його значною загрозою для 

здоров’я людей і тварин у багатьох регіонах світу [125, 126]. Захворювання 

серед людей і коней фіксували в таких країнах, як Угорщина, Греція, 

Австрія, Чехія та Італія [120, 127–131]. До 2003 року інфекції вірусу 

Західного Нілу в Угорщині не супроводжувалися клінічними симптомами 

[122]. В Іспанії ВЗН є ендемічним і випадки зараження людей фіксуються з 

2004 року [125]. У 2011 році на Мадагаскарі зареєстровано перший 

смертельний випадок людей, що може вказувати на приховану циркуляцію 

вірусу та потенційну загрозу епідемії чи епізоотії [121]. У 2018 році в Європі 

зафіксовано масштабні спалахи ВЗН, найбільше постраждали Сербія, Італія, 

Греція, Угорщина та Румунія [132]. Розширення ВЗН на північ Європи в 

останні роки, ймовірно, зумовлене кліматичними змінами. Наприклад, перші 

випадки інфікування людей було зареєстровано у Німеччині у 2018 році, а у 

Нідерландах — у 2020 році [133]. У 2020 році південь Іспанії став місцем 

безпрецедентного спалаху ВЗН серед людей, якому передував тривалий 

період локальної циркуляції вірусу [125]. За даними Європейського центру з 

профілактики та боротьби із захворюваннями (ECDC), у серпні 2018 року у 

країнах ЄС зареєстровано 300 випадків лихоманки Західного Нілу, із яких 

144 припали на Італію. За один тиждень серпня було зафіксовано 24 летальні 

випадки. Загалом станом на 30 серпня 2018 року у країнах ЄС зафіксовано 

710 випадків, з них найбільше в Італії (327 випадків), Греції (147), Румунії 

(117), Угорщині (96), Франції (11), Австрії (8) та Словенії (1) [134]. У 

2022 році кількість випадків зараження лихоманкою Західного Нілу у країнах 

Середземномор’я зросла і було зареєстровано 1041 випадок. Це підтверджує, 

що вірус Західного Нілу (ВЗН) продовжує розширювати ареал, адаптуючись 

до нових екологічних умов та взаємодіючі з переносниками та хазяїнами, 

особливо у країнах з теплим кліматом [135]. 
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Характеристика збудника лихоманки Західного Нілу. За таксономією 

вірусів, вірус лихоманки Західного Нілу відноситься до роду Flavivirus, який 

об’єднує збудників арбовірусних інфекцій, що переважно належать до групи 

особливо небезпечних захворювань [136].  

Морфологія. Вірус Західного Нілу є РНК-вмісним і має антигенну 

структуру, схожу на інші арбовіруси, які викликають енцефаліти, а також на 

вірус гарячки Денге. Для збудника характерний значний антигенний дрейф, 

особливо у генах, що кодують поверхневі білки, а також певна здатність до 

гемаглютинації. Вірус є порівняно стійким у навколишньому середовищі, 

добре переносить висушування та заморожування. Проте він інактивується за 

високої температури, наприклад, при +60 °C. В Україні ВЗН віднесено до 

I групи особливо небезпечних патогенів. За класифікацією ВООЗ, він 

належить до IV групи ризику, що вимагає максимальної безпеки під час 

роботи з ним. Як і інші флавівіруси, геном вірусу Західного Нілу має 

одноланцюгову РНК позитивної полярності, що містить 10 генів, оточених 

5' і 3' некодуючими областями (NCR) без поліаденільованого хвоста на 

3' кінці [137–141]. Некодуючі області геному вірусу Західного Нілу 

утворюють петлеві структури, необхідні для реплікації вірусу [142, 143]. 

Вірусний геном кодує один поліпротеїн, який ко- та посттрансляційно 

розщеплюється на 3 структурні білки: капсид (C); Пре-М/Мембранний 

(prM/M); та оболонковий (E); та 7 неструктурних (NS) білків: NS1, NS2A, 

NS2B, NS3, NS4A, NS4B та NS5 [120, 140, 144]. 

Структурно віріон ВЗН являє собою ікосаедричну частинку 

розміром ~50 нм, оточену ліпідним бішаром [145]. Нуклеокапсид складається 

з білка C, який асоціюється з геномом РНК та опосередковує складання 

вірусу [146,147]. Гетеродимери білків prM і E вбудовуються в ліпідний бішар 

вірусу під час складання та експонуються на поверхні віріону [148]. 

Вважається, що prM білок захищає незрілий віріон від передчасного злиття 

до відділення вірусу від поверхні клітини, блокуючи петлю злиття E, і 

відщеплюється під час процесу дозрівання вірусу [148–152]. Під час інфекції 
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утворюються зрілі, незрілі та частково зрілі вірусні частинки, що містять 

різну кількість незрілих молекул білка prM на поверхні [153]. Білок E 

опосередковує як зв’язування рецептора поверхні клітини для проникнення 

вірусу, так і злиття з мембраною клітини-господаря [154–156]. Сім 

неструктурних білків відіграють важливу роль у синтезі та/або збиранні 

вірусної РНК. Вважається, що NS1 відіграє ранню роль регуляції вірусної 

реплікації [157–159]. NS3 має кілька ферментативних функцій, виступаючи в 

ролі вірусної серинової протеази, яка розщеплює інші неструктурні білки з 

вірусного поліпротеїну, в асоціації з NS2B [120]. NS2A, NS2B, NS4A та 

NS4B — це невеликі гідрофобні білки, які не мають відомих ферментативних 

функцій, але, як вважають, діють як ко-фактори для збирання та локалізації 

вірусного реплікаційного комплексу [160–163]. 

Генетична класифікація вірусу лихоманки Західного Нілу. Генетичне 

секвенування вірусу лихоманки Західного Нілу виявило 5 ліній ізолятів, але 

саме перші представляють найбільше значення для людства [120]. 

Лінія 1 ізоляту (перша) містить в собі патогенні штами з Північної 

Америки, Європи, Австралії, Африки та Азії, тоді як лінія 2 (друга) містить 

тільки штами з Африки (разом з вихідним штамом з Уганди) та Мадагаскару, 

які не схильні викликати тяжкі захворювання у людей [164]. Лінія 1 (перша) 

включає чотири види: індійський, кунджинський, A і B (що містить ізоляти з 

Індії) [165]. Ізоляти зі Сполучених Штатів знаходяться у B лінії 1 і тісно 

пов’язані зі штамами із Ізраїлю; усі штами вірулентні для мишей [165].  

Лінія 2 ізоляту (друга) історично-ендемічна в країнах Африки на 

південь від Сахари та на Мадагаскарі і вона викликала спорадичні зоонозні 

спалахи в Південній Африці [164, 166, 167]. Нещодавно штами ВЗН 2 

(другої) лінії були пов’язані зі спалахами серед птахів і людей у Південній та 

Східній Європі [168]. Лінія 2 (друга) також була секвенована з 

індонезійського клінічного зразку 2004 року [169]. Було висловлено 

припущення, що лінія 2 ВЗН виникла в Африці і була завезена до Європи, де 

стала ендемічною принаймні двічі протягом останніх двох десятиліть [170].  



51 

Лінія 3 (третя) ізоляту вірусу лихоманки Західного Нілу представлена 

парою ізолятів, які були виділені від комарів, зібраних у прикордонному 

районі Чеської Республіки біля Австрії. У 1997 та 1999 роках 

експериментально було показано, що заражаються тільки комарі і клітини 

комарів [171, 172].  

Лінія 4 (четверта) ізоляту ВЗН містить віруси, що циркулюють з 

1988 року, включно з ізолятом від кліща у Південно-західному Кавказі та 

низкою ізолятів від комарів та рептилій у дельті річки Волги [173, 174]. 

Лінія 5 (п’ята) ізоляту, яка раніше вважалася підтипом лінії першої, 

містить ізоляти з Індії з 1955 року по теперішній час [120, 175, 176].  

Вважається, що ВЗН реплікується у дендритних клітинах у місці 

інокуляції, а потім поширюється у регіональні лімфатичні судини і вже 

звідти у кровотік [177]. ВЗН напряму проникає у нейрони, особливо чутливі 

клітини у стовбурі мозку, глибоких ядрах мозку, та клітинах передніх рогів 

спинного мозку [120, 178–180].  

Групи ризику. Серед груп ризику лихоманки Західного Нілу (ЛЗН) 

відокремлюють дві: перша — це соціально-професійна група: сільське 

населення, особливо ті, хто проживає поблизу водойм; працівники 

тваринницьких комплексів і птахоферм; жителі будинків із підтопленими 

підвалами. Також у цій групі ризику особи, які тривалий час перебувають у 

природних осередках вірусу, зокрема: мисливці, туристи, лісники, грибники 

та військовослужбовці, що працюють у заболочених місцевостях. Друга 

група ризику — пов’язана з медициною: реципієнти донорської крові, 

органів, тканин і клітин; працівники лабораторій, які працюють із 

біологічними матеріалами, що можуть містити вірус; новонароджені, які 

народилися від інфікованих матерів. Ці категорії людей потребують 

особливої уваги в контексті профілактики та моніторингу ЛЗН, оскільки для 

них ризики інфікування та ускладнень є підвищеними. Захворюваність має 

виражену осінньо‒літню сезонність, оскільки в цей період активність 

переносників вірусу (комарів) є найвищою [181].  
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Патогенез у птахів. Вид птаха є найважливішим фактором, який 

впливає на патогенез інфікування ВЗН [190‒193, 195, 202]. Імунний стан 

птаха відіграє важливу роль у патогенезі, оскільки він впливає на здатність 

організму відповісти на вплив вірусу [182‒184]. Під час системного 

інфікування активується адаптивна імунна відповідь, яка включає 

вироблення T та B клітин, а також антитіл [184, 185]. Імунна відповідь у 

птахів може формуватися під впливом різних факторів, зокрема: 

попереднього імунітету проти вірусу, перехресного імунітету до інших 

флавівірусів, супутніх захворювань, що можуть послаблювати або змінювати 

імунну реакцію, гормональних чинників та стресу, які впливають на імунну 

систему, вікового фактору, адже молоді та старі особини можуть мати різну 

сприйнятливість до інфекції [191, 196, 197]. Ці чинники визначають здатність 

організму протистояти вірусу та ефективність імунної відповіді. Вік птаха 

визначає не тільки імунну відповідь, але і експресію клітинних рецепторів, 

важливих для проникання вірусу та внутрішньоклітинних факторів, які 

беруть участь у патогенезі захворювання [189, 200, 201, 205]. Найголовнішою 

здатністю вірусу лихоманки Західного Нілу є розмноження за умови високої 

температури тіла хазяїна, на прикладі дослідження генотипу ВЗН NY99 

[187]. У птахів наявність периваскулярних запальних інфільтратів вказує на 

те, що вірус досяг ЦНС через кровотік та почалось інфікування 

ендотеліальних клітин [188]. Розвиток клінічного захворювання 

спричиняється ураженням ЦНС та/або інших основних органів, таких як 

печінка, нирки, селезінка та серце [183]. У більшості випадків клінічні ознаки 

проявляються на 5 день після інфікування ВЗН птахів, але можуть бути і 

відсутні як за експериментального, так і за природного зараження [182, 189]. 

ВЗН вражає основні системи органів та широкий спектр окремих типів 

клітин. Клітини мононуклеарної фагоцитарної системи відіграють важливу 

роль у поширенні патогенезу у інфікованих птахів, оскільки вірус може 

реплікуватися всередині цих клітин і поширюватись в різні тканини [183, 

188]. Вже на перший день після інфікування ВЗН виявляли у селезінці ворон, 
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а найвищий титр вірусу в тканинах фіксували на 4-й день, який поступово 

знижувався з 5-ого дня [188]. У соколів та сов дещо навпаки, максимальний 

титр вірусу в тканинах спостерігали на 7‒8 день після інфікування, 

поступово зниження з 9-ого дня [190–192]. 

Клінічні прояви у птахів. У більшості птахів, інфікованих ЛЗН, 

клінічних ознак не спостерігається, тобто хвороба протікає субклінічно. 

Водночас у диких птахів у випадку інфікування вірусом ЛЗН можуть 

реєструватися такі ознаки: млявість, небажання рухатися, скуйовджене пір’я, 

відмова від корму. Також спостерігають такі клінічні симптоми: у 60 % — 

судоми, приблизно у 30 % з’являється атаксія, аномальне положення та рух 

голови, та у 20 % — тремор, некоординований політ, парез та дезорієнтація 

[183, 193–197]. Розвиток порушення зору та сліпота часто зустрічається у 

хижих птахів та сов [197, 198]. У хижих птахів можливе виявлення рецидивів 

неврологічних ознак, та аномальна линька зберігається до 4 років, в цілому, 

хвороба негативно впливає на тривалість життя птаха, суттєво його 

скорочуючи [189, 199]. У випадку клінічного прояву загибель інфікованих 

птахів може наступати протягом 24 годин [200]. Однак експериментально 

показано, що деякі птахи, такі як американські ворони (Corvus 

brachyrhynchos), блакитні сойки (Cyanocitta cris tata) і великий тетерев 

(Centrocercus uropasianus), показали високу сприйнятливість до інфекції 

Західного Нілу, що призводить до 100 % летальності [126]. 

1.5 Циркуляція вірусу лихоманки Західного Нілу в природному 

резервуарі 

Вірус лихоманки Західного Нілу підтримується у природі в 

ензоотичному циклі між птахами та комарами (рис. 3) [120], але також може 

інфікувати людей та інших хребетних, викликаючи серйозні захворювання, 

що призводить до смерті. Дослідники припускають, що в екології вірусу ЛЗН 

діють два цикли передачі. Перший цикл, або міський цикл, зосереджений 

навколо синантропних видів птахів, які живуть біля людей. Висока щільність 
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переносників комарів Cx. pipiens, які харчуються як кров’ю птаха так і 

ссавців, може спричинити захворювання серед людей. Другий цикл, або 

лісовий цикл розвивається за рахунок перелітних птахів, які можуть 

уражуватися вірусом ЛЗН, харчуючись орнітофільними комарами 

Сx. periguus (univittatus), і заносити його у міські умови. Передбачається, що 

ці 2 цикли можуть підтримувати себе незалежно, особливо у тропічному чи 

субтропічному клімату, де вірус є ендемічним [201]. 

Шляхи передачі та переносники ЛЗН. Комарі являються природними 

переносниками вірусу лихоманки Західного Нілу. Комар харчується кров’ю 

хазяїна-переносника, арбовірус розмножується всередині комара та потім 

передається сприйнятливому хазяїну через укус, або секрецію слинних залоз 

[120]. 

У порівнянні з іншими арбовірусними інфекціями, такими як вірус 

Денге або вірус жовтої лихоманки, вірус лихоманки Західного Нілу може 

передаватись різними видами комарів, а саме 45 видами, які відносяться до 

8 рядів, вони відіграють роль «мостових переносників» вірусу [120, 202, 203]. 

Найбільшу роль у поширенні вірусу лихоманки Західного Нілу відіграють 

види комарів з роду Culex: Cx. pipiens, Cx. quinquefasciatus, Cx. tarsalis, 

Cx. restuans [120, 204], але інші види можуть також слугувати 

локалізованими осередками передачі [204]. Комарі роду Aedes, які є 

переносниками споріднених флавівірусів, також можуть слугувати 

переносниками ВЗН [202]. Незважаючи на те, що передача вірусу через 

комарів є найбільш поширеним шляхом розповсюдження вірусу, він також 

може передаватися напряму, якщо інфікована тварина або комарі виступають 

у якості харчового ланцюга, або якщо птахи контактують з клоакальними або 

оральними рідинами інших птахів з високим ступінем віремії ВЗН [205]. 

Контактна передача може бути епідеміологічно значущою, якщо велика 

кількість птахів концентрується в одному районі чи місці, наприклад під час 

міграції чи гніздування [206]. ВЗН також має шлях передачі від людини до 
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людини при донорстві крові, трансплантації органів, та через грудне молоко 

(вигодовування) [207–211]. 

Дикі птахи. Дикі птахи мають високу віремію, що дозволяє заражати 

комарів [212–216]. Птахи сімейста вранових (ворони, сойки) часто хворіють 

або гинуть, тоді як інші види (граклі, горобці) виживають із меншою 

смертністю [217]. Деякі горобцеподібні (дрізд мандрівний, чечевиця 

мексиканська) є ключовими у поширенні вірусу в США [218]. Серологічні 

дослідження виявили серопозитивність у мігруючих птахів на Кіпрі 

(кропив’янки, горобці, вивільги, очеретянки) [219]. Хижі птахи також 

уразливі та можуть передавати вірус через хижацтво [206]. Випадки 

інфікування серед білих лелек, стерв’ятників, голубів та кільчастих горлиць 

зареєстровані в Ізраїлі [206, 220]. 

Голуби. В Ізраїлі (1998‒2000) серопозитивність серед диких голубів 

сягала 50 % [206]. У Південній Кореї вірус був виявлений у домашніх голубів 

за допомогою ПЛР та ІФА [221]. Дослідження в Нігерії виявило 

серопозитивність 3,5 % серед 376 домашніх голубів [222]. 

Лелеки. Під час міграцій лелек у період 1986‒2000 рр. в Німеччині були 

проведені серологічні дослідження до ЛЗН на виявлення антитіл реакцією 

нейтралізації, з яких відсоток серопозитивності склав 14,3 % [201]. При 

дослідженні лелек у Ізраїлі, перед міграцією на південь, відсоток 

серопозитивності склав майже 60 %, з них 17 % — молоді лелеки. 

Гуси. Вірус лихоманки Західного Нілу вперше виявлено в Ізраїлі у 

1997 році серед молодих домашніх гусей [220]. При визначенні ролі гусей в 

арбовірусному інфекційному циклі, молодих гусей заражали підшкірним або 

внутрішньом’язовим шляхом з низьким пасажем культур клітин вірусу ЛЗН, 

виділеного від гусака, що показував клінічні ознаки захворювання. 

Дослідження показало, що усі гуси через 24 годин після зараження мали 

достатній рівень віремії, пікові титри були досягнуто на 2‒4-й день [201].  

Кури. Дослідженням у Мексиці доведено, що кури сприйнятливі до 

зараження штатом ВЗН NY99 зберігаючи при цьому достатньо помірну 
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концентрація вірусу в крові [216]. У Нігерії дослідження сироваток крові 

78 домашніх курей виявило 7,69 % серопозитивності, що вказує на широке 

розповсюдження та потенційний ризик зараження даного виду птахів [215]. 

Ссавці. Вірус лихоманки Західного Нілу виявлено у понад 30 видів 

ссавців, рептилій та амфібій. Передачу вірусу можуть підтримувати лемури, 

хом’яки, білки, кролики та бурундуки [89, 92‒98, 220, 238–243]. Коні можуть 

серйозно хворіти, але не беруть участі у поширенні вірусу через низьку 

віремію [205]. Собаки та коти можуть бути індикаторами ризику зараження 

людей [229, 230]. При оцінці ролі кішок, встанвлено, що вони можуть 

заражатися через поїдання інфікованих мишей, також у них підтверджено 

оральну передачу [231]. В Європі: 26 % собак, 9 % кішок, бродячі та сільські 

тварини мають вищі показники [229]. У Китаї при досліджені собак та кішок, 

серед яких 4,6 % собак, 14,9 % кішок мали вищу серопозитивність серед 

безпритульних тварин [230].  

1.6 Лабораторна діагностика вірусу лихоманки Західного Нілу 

Для лабораторної діагностики ВЗН за рекомендацією WOAH [232]. 

потрібно використовувати комплексний підхід, що включає молекулярні, 

вірусологічні та серологічні методи. Вибір тесту залежить від виду тварини, 

стадії інфекції та лабораторних можливостей. 

A. Ідентифікація збудника: 

Культивування in vitro/in vivo. У птахів для виділення вірусу можна 

використовувати різноманітні тканини, такі як мозок, серце чи печінка [233]. 

Для діагностики у загиблих коней найкращими зразками є мозок (особливо 

задній і довгастий мозок) і спинний мозок [234]. ВЗН добре розмножується в 

сприйнятливих клітинних культурах, таких як клітини нирок кролика, 

хом’яка чи свині. Первинна ізоляція також можлива в ембріонах курячих 

яєць. Для підтвердження наявності вірусу використовуються методи 

непрямого флуоресцентного фарбування антитілами на інфікованих 

культурах або молекулярні методи виявлення нуклеїнових кислот 
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(наприклад, ПЛР). Цей підхід дозволяє підвищити точність діагностики та 

ізоляції ВЗН, особливо в лабораторних умовах. 

Молекулярні методи — виявлення нуклеїнової кислоти [232]. Описано 

декілька методів полімеразної ланцюгової реакції для ідентифікації збудника 

вірусу лихоманки Західного Нілу, деякі з них доступні у вигляді комерційних 

наборів. Сюди можемо віднести ПЛР зі зворотною транскриптазою у 

реальному часі (ЗТ-ПЛР), яка здатна виявити як лінію 1, так і лінію 2 ВЗН 

[235]. Крім того, описана класична ПЛР з використанням електрофорезу, яку 

було розроблено для виявлення північноамериканських штамів лінії 1 [236]. 

Обидва аналізи успішно використовують зі зразками, відібраними в польових 

умовах. Зразки, які рекомендуються для дослідження на ВЗН у ЗТ-ПЛР — 

мозок, печінка, селезінка, кишечник та пули комах. Також можливе 

використання «гніздової» ПЛР, яка є найбільш чутливим методом, та 

рекомендується для тестування зразків тканин мозку, які можуть містити 

невелику кількість вірусу. 

Виявлення антигену у клітинах біологічних тканин на основі реакції 

антиген‒антитіло, метод імуногістохімії [232]. Імуногістохімічне (ІГХ) 

забарвлення тканин, фіксованих у формаліні, є надійним підходом для 

виявлення вірусу Західного Нілу у птахів. Цей метод дозволяє 

ідентифікувати вірус у таких тканинах, як мозок, серце, нирки, селезінка, 

печінка, кишечник та легені, які часто виявляються позитивними на інфекцію 

за дослідження птахів. При дослідженні зразків від коней — виявляється 

низька чутливість, можливо хибно-негативні результати. Також за 

рекомендацією WOAH, можливе використання швидких тестів для живих 

птахів — аналіз оральних та клоакальних зразків, що забезпечує скринінг на 

наявність інфеції.  

B. Серологічні дослідження 

Для визначення антитіл до вірусу лихоманки Західного Нілу у 

сироватках крові використовуються кілька серологічних методів, 
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запропоновані WOAH, які дозволяють виявити специфічну імунну відповідь 

у тварин [115, 232, 237]. 

Імуноферментний аналіз (ІФА) з виявленням IgM: Використовується 

переважно для досліджень у коней, котрий виявляє гострі інфекції. Виявляє 

антитіла IgM, які з’являються через 7‒10 днів після інфікування і можуть 

зберігатися до 2-х місяців.  

Імуноферментний аналіз (ІФА) з виявленням IgG: Використовується 

для виявлення антитіл IgG, які з’являються на пізніх стадіях інфекції. 

Найчастіше застосовується для птахів. 

Реакція гальмування гемаглютинації (РГГА): Використовується для 

птахів. 

Реакція нейтралізації (РН): Надзвичайно високочутливий та 

специфічний метод серед серологічних досліджень за даними WOAH. Метод 

спрямований на виявлення вірус-нейтралізуючих антитіл. Дозволяє 

одночасно оцінити титр антитіл до споріднених флавівірусів. Є найточнішим 

серед доступних серологічних тестів [232]. 

Реакція мікронейтралізації (РМН) — дозволяє ідентифікувати та 

кількісно оцінити антитіла до лихоманки Західного Нілу, що містяться у 

досліджуваних зразках. Його ефективність співставна з реакцією 

нейтралізації бляшкоутворення [238], проте він потребує меншого об’єму 

зразка, ніж РН, що робить його більш зручним для використання у випадках, 

коли доступна лише обмежена кількість біоматеріалу [239]. 

1.7 Висновок з огляду літератури  

За проведеним аналізом літературних джерел, можна зробити 

висновок, що дикі птахи є основним природним резервуаром не тільки вірусу 

грипу А, а і арбовірусної інфекції лихоманки Західного Нілу. Дикі птахи є 

невід’ємною частиною екосистеми, більшість з них мають щорічні міграції, 

які часто перевищують 500 км, спільні ночівлі та ресурси, що сприяє обміну 

та поширенню вірусів на великі відстані. Через велику кількість контактів з 
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іншими ссавцями та членистоногими їхнє коло як природного резервуару 

розширюється. Горобцеподібні є найбільшою групою птахів. Усього 

нараховують близько 6500 видів видів птахів, приблизно два з кожних трьох 

видів є горобцеподібними. Горобцеподібні розповсюджені по всьому світу, 

окрім Антарктиди. Завдяки своєму різноманіттю та поширенню 

горобцеподібні є одними з найвідоміших із усіх птахів і займають чільне 

місце як у людському житті, так і в науці. Їх різновид у дикій природі робить 

їх чудовими тваринами‒моделями для польових досліджень стійкості до 

захворювань [240]. Поширеність вірусів грипу А та вірусу лихоманки 

Західного Нілу залежить від географічного розташування та сезону року, 

здебільшого циркуляція вірусів грипу А буде зростати під осінньої‒весняної 

міграцій, проте навпаки при циркуляції ЛЗН — при підвищенні температури 

навколишнього середовища — весна‒літо [241]. 
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Р О З Д І Л  2   

М А Т Е Р І А Л И  Т А  М Е Т О Д И  

Робота виконувалась у період 2021‒2025 рр. у відділі вивчення хвороб 

птиці та молекулярної діагностики Національного наукового центру 

«Інститут експериментальної і клінічної ветеринарної медицини», м. Харків.  

2.1 Відбір проб біологічного матеріалу від диких птахів 

Відбір зразків. Для відбору проб біологічного матеріалу від диких 

лісових птахів ряду Горобцеподібні були обрані місця масового їх скупчення 

у період гніздування, зимівлі, весняної та осінньої міграції на території 

України (рис. 2.1). Відлов здійснювали за допомогою павутинних сіток у 

Харківській Полтавській, Одеській, Київській, Хмельницькій та Львівській 

областях, у тому числі у НПП «Слобожанський», НПП «Гомільшанські ліси», 

біостанції «Гайдари», РЛП «Нижньоворсклянський», НПП «Тузлівські 

Лимани», еколого-дослідницька станція «Глибокі Балики», Малієвецький 

парк та НПП «Яворівський». Дослідження в об’єктах природно-заповідного 

фонду проводилися у відповідності до договорів про наукову співпрацю. 

Дослідження проводили з дотриманням усіх вимог та гуманного поводження 

з дикими птахами, усі птахи були випущені на волю.  

 

Рис. 2.1. Місця 

відбору біологічного 

матеріалу та кількість 

зразків від диких птахів 

ряду Горобцеподібні у 

2021‒2024 рр. 
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Від 54 видів диких птахів, які належать до ряду Горобцеподібні було 

зібрано 2534 зразки, з них: фекалії — 368 проб, клоакальні змиви — 1225 

проб, оральний змив — 460 проб, сироватка крові — 472 проб, екстракт 

жовтка — 9 проб. Кількість проб та їх види, які відібрані від різних видів 

птахів у період 2021‒2024 рр. наведена у таблиці 2.1. 

Таблиця 2.1  

Відбір проб біологічного матеріалу від диких птахів ряду 

Горобцеподібних на території України в період 2021‒2024 років 

Родина птахів Вид птаха 

Кількість зразків біологічного матеріалу Всього, 

загаль-

на 

кількі-

сть 

зразків 

Оральний 

змив 

Клоакаль-

ний змив 

Фе-

калії 

Сиро-

ватка 

крові 

1 2 3 4 5 6 7 

Горобцеподібні 

Ластівкові 

(Hirundinidae) 

Ластівка міська 

(Delichon 

urbica) 

15 15 - 7 37 

Ластівка 

сільська 

(Hirundo 

rustica) 

17 17 - 12 46 

Плискові  

(Motacillidae) 

Плиска біла 

(Motacilla alba) 
- 2 1 1 4 

Плиска жовта 

(Motacilla flava) 
- 1 1 1 3 

Сорокопудові 

(Laniidae) 

Сорокопуд 

терновий 

(Lanius collurio) 

9 9 - 5 23 

Сорокопуд 

чорнолобий 

(Lanius minor) 

- 1 1 - 2 

Вивільгові  

(Oriolidae) 

Вивільга 

(Oriolus oriolus) 
4 4 - 4 12 

Шпакові 

(Sturnidae) 

Шпак 

звичайний 

(Sturnus 

vulgaris) 

1 49 1 2 53 

Воронові 

(Corvidae) 

Сойка 

(Garrulus 

glandarius 

3 6 4 6 19 

Волові очка 

(Troglodytidae) 

Волове очко 

(Troglodytes 

troglodytes) 

2 1 3 - 6 
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Продовження табл. 2.1 

1 2 3 4 5 6 7 

Тинівкові  

(Prunellidae) 

Тинівка лісова 

(Prunella 

modularis) 

- 1 - - 1 

Кропив’янкові 

(Sylviidae) 

Кобилочка 

солов’їна 

(Locustella 

luscinioides) 

- 1 1 - 2 

Очеретянка 

велика 

(Acrocephalus 

arundinaceus) 

4 9 4 9 26 

Очеретянка 

індійська 

(Acrocephalus 

agricola) 

- 16 6 2 24 

Очеретянка 

лучна 

(Acrocephalus 

schoenobaenus) 

- - - 1 1 

Очеретянка 

ставкова 

(Acrocephalus 

scirpaceus) 

- 32 20 4 56 

Берестянка 

звичайна 

(Hippolais 

icterina) 

- 1 1 - 2 

Кропив’янка 

прудка 

(Sylvia curruca) 

- 32 24 - 56 

Кропив’янка 

рябогруда 

(Sylvia nisoria) 

4 4 - 2 10 

Кропив’янка 

сіра 

(Sylvia 

communis) 

9 23 3 8 44 

Кропив’янка 

чорноголова 

(Sylvia 

atricapilla) 

8 23 12 11 54 

Вівчарик-

весняний 

(Phylloscopus 

trochilus) 

- 17 8 - 25 

Вівчарик-

ковалик 

(Phylloscopus 

collybita) 

6 19 4 - 29 
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Продовження табл. 2.1 

1 2 3 4 5 6 7 

Золотомушкові 

(Regulidae) 

Золотомушка  

жовточуба 

(Regulus 

regulus) 

- - 12 - 12 

Мухоловкові 

(Muscicapidae) 

Мухоловка 

білошия 

(Ficedula 

albicollis) 

3 12 7 4 26 

Мухоловка мала 

(Ficedula parva) 
- 1 - - 1 

Мухоловка сіра 

(Muscicapa 

striata) 

3 4 1 3 11 

Мухоловка 

строката 

(Ficedula 

hypoleuca) 

- 1 1 1 3 

Трав’янка 

лучна 

(Saxicola 

rubetra) 

1 1 - - 2 

Трав’янка 

чорноголова 

(Saxicola 

torquata) 

- 1 1 - 2 

Горихвістка 

чорна 

(Phoenicurus 

ochruros) 

1 1 1 - 3 

Вільшанка 

(Erithacus 

rubecula) 

22 90 37 14 163 

Соловейко 

східний 

(Luscinia 

luscinia) 

2 5 3 4 14 

Дрізд співочий 

(Turdus 

philomelos) 

30 71 29 63 193 

Дрізд чорний 

(Turdus merula) 
30 62 22 58 172 

Омелюх 

(Bombycilla 

garrulus) 

- 10   10 

Синьошийка 

(Luscinia 

svecica) 

1 1 - - 2 

Чикотень 

(Turdus pilaris) 
- 18 - - 18 
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Продовження табл. 2.1 

1 2 3 4 5 6 7 

Суторові 

(Paradoxornithidae) 

Синиця вусата 

(Panurus 

biarmicus) 

- 4 - - 4 

Довгохвості 

синиці 

(Aegithalidae) 

Синиця 

довгохвоста 

(Aegithalos 

caudatus) 

- 3 13 - 16 

Синицеві 

(Paridae) 

Гаїчка болотяна 

(Parus palustris) 
6 13 7 - 26 

Синиця велика 

(Parus major) 
100 249 57 87 493 

Синиця блакитна 

(Parus caeruleus 
22 26 7 - 55 

Повзикові 

(Sittidae) 

Повзик 

(Sitta europaea) 
- 2 2 - 4 

Підкоришникові 

(Certhiidae) 

Підкоришник 

звичайний 

(Certhia 

familiaris) 

- 1 - - 1 

Горобцеві 

(Passeridae) 

Горобець 

польовий 

(Passer 

montanus) 

29 67 16 24 136 

Горобець хатній 

(Passer 

domesticus) 

11 74 - 11 96 

Горобець 

чорногрудий 

(Passer 

hispaniolensis) 

- 6 - 6 12 

В’юркові 

(Fringillidae) 

Зяблик 

(Fringilla coelebs) 
27 69 22 44 162 

Зеленяк 

(Chloris chloris) 
54 96 22 51 226 

Щиглик 

(Carduelis 

carduelis) 

13 21 2 8 44 

Костогриз 

(Coccothraustes 

coccothraustes) 

16 22 4 20 62 

Вівсянкові 

(Emberizidae) 

Вівсянка 

звичайна 

(Emberiza 

citrinella) 

3 14 7 5 29 

Вівсянка 

очеретяна 

(Emberiza 

schoeniclus) 

- 1 - - 1 

Всього 54 460 1225 368 472 2525 



65 

Проведені відбори яєць диких птахів в місцях гніздування в кількості 

1 яйце з гнізда для подальшого приготування їх в екстракт жовтків. Всього 

було відібрано 9 яєць від 5-ти видів на сході (Полтавська область) та заході 

(Хмельницька область) країни. Перелік видів птахів у таблиці 2.2. 

Таблиця 2.2  

Відбір яєць від дуплогніздих птахів ряду Горобцеподібних 

Вид птаха Локація Кількість 

Зеленяк 

(Chloris chloris) 

НПП 

«Нижньоворсклянський» 

Полтавська область 

3 

Зяблик  

(Fringilla coelebs) 

с. Маліївці, Хмельницька 

область 
1 

Синиця велика 

(Parus major) 

Горішні Плавні, Полтавська 

область 
1 

Дрізд співочий 

(Turdus philomelos) 

с. Маліївці, Хмельницька 

область 
2 

Дрізд чорний 

(Turdus merula) 

с. Маліївці, Хмельницька 

область 

с. Балико-Щучінка, Київська 

область 

2 

Всього 
Видів 5 

Кількість 9 

 

Відбір та підготовка проб до досліджень. Відбір проб біологічного 

матеріалу: оральні та клоакальні змиви, фекалії проводили згідно із 

загальноприйнятими методиками та з дотриманням усіх біоетичних вимог 

[105, 242]. Для цього використовували кріопробірки об’ємом 1–2 см
3
 

Cryovial®, Simport (Канада), а також Cryo Tube 2.0 ml Techno Plastic Products 

(Швейцарія). Клоакальні та оральні змиви, фекалії відбирали за допомогою 

одноразових стерильних тампонів (аплікаторів) із синтетичними волокнами 

фірми Puritan, та фірми Flocked SWAB. У якості транспортного середовища 

було використано мозково-серцевий бульйон з додаванням антибіотиків, 

рН 7,0‒7,4 [243], а також DNA/RNA Shield Reagent (США) для молекулярно-

генетичних досліджень [244]. Після відбору біологічного матеріалу 
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(клоакальні змиви, оральні змиви, фекалії), зразки заморожували у рідкому 

азоті за температури (-196) °С, де вони зберігалися під час транспортування. 

В лабораторії зразки зберігалися в морозильній камері за температури 

(-75) °С до початку досліджень. Транспортування проб проводили згідно із 

міжнародними правилами транспортування інфекційних матеріалів, які 

виключали розсіювання збудника в навколишньому середовищі [245].  

При підготовці проб біологічного матеріалу (фекалії, клоакальні змиви) 

для вірусологічних досліджень додавали суміш антибіотиків та витримували 

протягом 30 хвилин за температури (4 ± 0,5)ºС. Фекалії гомогенізували та 

готували 10‒20 % суспензію на фосфатно-сольовому буфері 

(ФСБ pH=7,2 ± 0,1). До суспензії фекалій додавали суміш антибіотиків та 

витримували (30‒60) хвилин за температури (4 ± 0,5) ºС (таблиця 2.3) [109, 

249].  

Клоакальні змиви, суспензію фекалій освітлювали центрифугуванням за 

800–1000 g упродовж 10 хв. Після цього надосадову рідину використовували 

для інфікування ембріонів [105, 247]. 

Таблиця 2.3 

Концентрація антибіотиків у транспортних середовищах 

Антибіотики 
Клоакальні змиви  

та зразки фекалій 

Зразки тканин, назооральні 

та трахеальні змиви 

Пеніцилін 10 000 ОД/см
3
 2 000 ОД/см

3
 

Стрептоміцин 10 000 мкг/см
3
 2 000 мкг/см

3
 

Гентаміцин 0,25 мг/см
3
 0,05 мг/см

3
 

Ністатин 5 000 ОД/см
3
 1 000 ОД/см

3
 

2.2. Серологічні дослідження  

Дослідження спрямовані на виявлення АТ до вірусу грипу А та до 

вірусу лихоманки Західного Нілу у сироватках крові та жовтках яєць від 

диких птахів. Наявність антитіл визначали у сироватках крові та екстрактах 

жовтків яєць шляхом постановки імуноферментного аналізу з використанням 
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тест-системи «ID.Vet — ID Screen Influenza A Antibody Competition 

Multi-Species» (виробник Франція) та тест-системи «ID.Vet — ID Screen West 

Nile Competition/ID. Screen Flavivirus Competition» (виробник Франція), 

згідно інструкцій до наборів. Також визначали наявність антитіл до збудника 

вірусу грипу А підтипу H5 та H7 у жовтках яєць за допомогою реакції 

затримки гемаглютинації (РЗГА) за загальноприйнятими методиками з 

використанням тест-системи для виявлення антитіл до вірусу грипу птиці 

підтипів Н5 та Н7, виробництва ТОВ «Ветеринарна медицина». Постановку 

та облік реакції затримки гемаглютинації здійснювали за рекомендаціями 

WOAH [242, 248].  

Кров відбирали з підкрильцевої вени за допомогою сталевого 

стерильного скарифікатору Igar, або стерильної голки Alexpharm 22 G у 

капілярну систему взяття крові — мікро пробірку з активатором згортання 

крові Microvette CB 300 за допомогою одноканального піпет-дозатора 

Biohit-Proline 2‒20 мкл, або одноканального піпет-дозатора DragonLab  

20–200 мкл з подальшим центрифугуванням з метою отримання сироватки 

крові [249]. Після центрифугування відбиралась сироватка крові за 

допомогою одноканального піпет-дозатора у мікропробірку 0,5–1,5 мл 

Eppendorf. Відбір сироваток крові супроводжувався подальшим зберіганням 

за температури (-20) °С. 

Відбір яєць проводили шляхом вилучення одного ненасидженого яйця 

із гніздівель диких птахів. Транспортування проводили за температури  

(+4–8) ºС. Для проведення досліджень екстрактів жовтків яєць, їх готували за 

методикою, розробленою в Національному науковому центрі «Інститут 

експериментальної і клінічної ветеринарної медицини» [250]. Жовтки 

ретельно змішували з ФСБ у співвідношенні 1:1, додавали до цієї суміші 

рівний об’єм хлороформу, шутелювали протягом 5–10 хв і центрифугували за 

1000 g упродовж 15 хв. Надосадову рідину відбирали та використовували для 

подальших досліджень. 
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2.3. Вірусологічні дослідження 

Вірусологічні дослідження польових зразків від диких птахів. Для 

вірусологічних досліджень біологічного матеріалу від диких птахів 

використовували 9–10 добові курячі ембріони, які отримані від курей, 

вільних від антитіл до вірусу грипу, з господарств, благополучних щодо 

інфекційних захворювань.  

Надосадовою рідиною, отриманою після центрифугування зразків, 

інфікували 9‒10 добові курячі ембріони в дозі 0,1‒0,2 см
3
 в алантоїсну 

порожнину. Після інфікування КЕ інкубували в термостаті при температурі 

37 ± 0,5 ºС впродовж 4‒7 днів, в середньому 5 днів. В процесі інкубації 

ембріони овоскопували раз на добу. Ембріони, які загинули впродовж 

перших 24-х годин, знищували. Через 96‒120 годин усі ембріони 

охолоджували за температури 4‒6 ºС протягом 13‒18 годин та піддавали 

розтину. На кожен зразок використовували не менше 2‒4 ембріонів [247]. 

Про наявність у досліджуваній пробі збудника вірусних захворювань 

свідчила загибель ембріонів (за винятком першої доби), відставання в 

розвитку живих, наявність патологічних змін та позитивна реакція 

гемаглютинації при виключенні контамінації бактеріальною мікрофлорою. 

Виключення контамінації екстраембріональної рідини сторонньою 

бактеріальною та грибковою мікрофлорою проводили висівом біологічного 

матеріалу на прості рідкі та тверді поживні середовища (МПА, МПБ, 

тіогліколіве середовище). Наявність вірусу визначали в РГА за наявністю 

гемаглютинації. РГА проводили з 1 % суспензією еритроцитів півнів-донорів 

старше 6-ти місячного віку, за методикою, рекомендованою Всесвітньою 

організацією з охорони здоров’я тварин [105, 247]. 

Вивчення біологічних властивостей вірусу: здатності культивуватися 

на КЕ та титрування вірусу. Вірусний матеріал зберігався у колекції 

ННЦ «ІЕКВМ» у рідкому стані за температури (-80) ºС. Для визначення 

біологічної активності вірусів (їх титрацію) готували десятикратні 
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розведення їх від 10
-1

 до 10
-10

 на ФСБ з додаванням антибіотиків. Отримані 

розведення витримували за кімнатної температури впродовж 30 хвилин. На 

кожне розведення брали не менше 4 ембріонів. Інфікування КЕ здійснювали 

згідно із загальноприйнятими методиками [104, 242, 249]. Інфікування КЕ 

здійснювали в алантоїсну порожнину у дозі 0,2 см
3
. Період інкубування 

інфікованих ембріонів за температури (37 ± 0,5) ºС та відносній 

вологості 60 % становив 96–120 годин. Інфекційну активність вірусу 

визначали за Рідом та Менчем (ЕІД50/см
3

 та ЕЛД50/см
3
).  

При розтині ембріонів екстраембріональну рідину від кожного ембріону 

відбирали індивідуально в окремі флакони. Гемаглютинуючу активність 

вірусу визначали в РГА в полістиролових планшетах з V-подібною формою 

дна з використанням 1 % суспензії еритроцитів півня згідно рекомендацій 

WOAH. Критерієм відбору вірусвміщуючого матеріалу для подальшого 

пасажування були якість екстраембріональної рідини, час загибелі КЕ та титр 

гемаглютинінів (стосується гемаглютинуючих вірусів). 

Ідентифікація польових ізолятів. Ідентифікацію гемаглютинуючих 

ізолятів проводили за допомогою РЗГА з використанням референтних 

сироваток крові [242, 248]. Для досліджень використовували референтні 

сироватки крові до орто- та авуловірусів з референс-лабораторій Veterinary 

Laboratories Agency (Вейбрідж, Великобританія) та Референс-лабораторії з 

грипу Міжнародного епізоотичного бюро Інституту Зоопрофілактики 

(Instituto Zooprofilattio Sperimentale delle Venezie, м. Падуя, Італія) 

(таблиця 2.4). 

2.4 Молекулярно-генетичні дослідження  

Молекулярно-генетичні дослідження, а саме ПЛР, були спрямовані на 

виявлення генетичного матеріалу (таргетного гену М, гену PB1, підтипів 

H1, Н3, Н4, Н5, Н6, Н7, Н9) вірусу грипу А в біологічному матеріалі від 

птахів. Дослідження проводили в лабораторії молекулярної діагностики 

ННЦ «ІЕКВМ».  
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Таблиця 2.4 

Перелік референтних до вірусу грипу та до параміксовірусів сироваток, 

які використовували для досліджень 

Підтип ортоміксо-/авуловірусу Штам вірусу 

Н1N1 A/Dk/Alberta/35/76 

Н2N3 A/Dk/Germ/1215/73 

Н3N8 A/Psitt/Italy/2873/00 

Н4N6 A/Dk/Czech/56 

Н5N1 A/Ck/Scot/59 

H5N2 чирянка/Джанкой/4-17-11/10 

H5N3 A/duck/It/775/04 

H5N8 А/гуска білолоба/АН/1-15-12/16 

Н6N8 A/Ost/RSA/946/98 

H7N1 курка/Росія/87 

Н7N7 A/Tky/Eng/647/77 

Н8N4 A/Tky/Ont/6118/68 

Н9N2 A/Tky/Wisc/1/66 

Н10N7 A/Ck/Germ/N/49 

Н11N6 A/Dk/Eng/56 

Н12N5 A/Dk/Alberta/60/76 

Н13N6 A/Gull/Maryland/74 

Н14N6 A/Mall/Gurj/244/82 

H15N9 A/Shearwater/Australia/2576/79 

H16N3 A/Gull/Denmark/68/110 

AaV-1 Ulster 2 C 

AaV-2 Yucaipa 

AaV-3 Tky/1087/82 

AaV-4 P/Duck/HK/D3/75 

AaV-6 Duck/Hong Kong/199/77 

AaV-7 P/Dove/TN/4/75 

AaV-8 P/Goose/Del/1053/76 

AaV-9 P/Dk/NY/22/78 

 

Для виділення РНК використовували клоакальні змиви та фекалії від 

птиці, які були зібрані у середовище DNA/RNA Shield Reagent (США) та у 
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середовище з використанням мозково-серцевого бульйону з додаванням 

антибіотиків, рН 7,0–7,4 [243].  

Виділення РНК і ЗТ-ПЦР. Екстракцію нуклеїнових кислот здійснювали 

за допомогою комерційних наборів для виділення Quick-DNA/RNA Viral Kit 

(ZYMO RESEARCH) або Patho Gene-spin™ DNA/RNA Extraction Kit (США) 

[253] згідно з настановою виробника [252]. Для проведення полімеразної 

ланцюгової реакції у реальному часі застосовували стандартні операційні 

процедури [254–256]. Для приготування реакційної суміші використовували 

комерційний набір AgPath-ID™ OneStep RT-PCR Reagents (Applied 

Biosystems™), пропис приготування реакційної суміші для проведення ПЛР у 

реальному часі на виявлення таргетного гену М вірусу грипу (табл. 2.5) та 

класичної ПЛР, на виявлення гену PB1 вірусу грипу, з подальшим 

встановленням приналежності у ПЛР у реальному часі до підтипів вірусу 

грипу Н1, Н3, Н4, Н5, Н6, Н7, Н9, що наведено у таблиці 2.5 [254, 255, 256, 

257]. Кінцеві концентрації праймерів та їх послідовність наведено у таблиці 

2.6 та 2.7. 

Ампліфікацію у режимі реального часу проводили за допомогою 

термоциклера FAST 7500 («Applied Biosystems», США). Програма 

ампліфікації для виявлення таргетного гену М вірусу грипу була наступна: 

зворотна транскрипція 45 °С протягом 10 хв, ініціація активації ПЛР 95 °С 

протягом 10 хв, 40 циклів денатурації 95 °С протягом 10 с, відпалу 64 °С 

протягом 30 с, елонгації 72 °С протягом 10 с. Після завершення реакції 

ампліфікації оцінювали графіки ампліфікації. Базову лінію та поріг 

встановлювали вручну. Порогові значення були розташовані над фоновим 

шумом флуоресценції. У якості позитивних контролів використовували РНК 

референтних штамів вірусу грипу А. Негативним контролем слугувала 

реакційна суміш з водою. 

Також нами було проведено класичну ПЛР зі зворотною 

транскприцією (ЗТ-ПЛР) для виявлення гену PB1 вірусу грипу у 

досліджуваних зразках від диких птахів [257].  



72 

Таблиця 2.5 

Пропис приготування реакційної суміші для проведення ПЛР на 

виявлення таргетного гену М та підтипів вірусу грипу Н1, Н3, Н4, Н5, 

Н6, Н7, Н9 методом ПЛР у режимі реального часу 

Реагент 
Концентрація  

Фінальний розчин 

Кількість мкл 

на 1 реакцію 

Деонізована вода Н2О  4,0 

2x Buffer 1х 12,5 

Enzym Mix 1х 1,0 

SVIP-MP-F 0,2 µM 1,0 

SVIP-MP-R 0,2 µM 1,0 

SVIP-MP_P 0,2 µM 0,5 

Hmix* Н1, Н3, Н4, Н5, Н6, Н7 0,2 µM 2,0 

Hmix* Н9 0,2 µM 2,0 

Загальний об’єм мастерміксу  20,0 

Об’єм ДНК  5,0 

Загальний об’єм реакційної суміші  25,0 

Примітка: *- даний мікс використовувався тільки для визначення підтипів 

вірусу грипу. 

Таблиця 2.6  

Послідовність та кінцева концентрація праймерів для визначення 

таргетного гену М вірусу грипу А у геномі вірусу грипу  

Таргетний 

ген 

Праймер 

/зонд 
Послідовність 

Кінцева 

концент-

рація/об’єм у 

сумішші* 

Поси-

лання 

М 

SVIP-

MP-F 
ggccccctcaaagccga 600 нМ 

[254] 
SVIP-

MP-R 
cgtctacgytgcagtcc 600 нМ 

SVIP-

MP_P 

FAM-tcactkggcacggtgagcgt-

MGB 
210 нМ 

Примітка: * — для кожного аналізу готували вихідну суміш об’ємом 

200 мкл; в таблиці наведено кількість у мкл 100 пмоль/мкл розчину кожного 

праймера та зонда для базової суміші. Потім додавали деіонізовану воду до 

кінцевого об’єму 200 мкл. В реакції використовували 1 мкл вихідної суміші.  
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Реакцію ампліфікації проводили з використанням полімерази та 

комплекту компонентів AgPath-ID™ One-Step RT-PCR («Thermo Fisher 

Scientific», США) (для першого раунду) та комплекту компонентів GoTaq® 

Green Master Mix (для другого раунду) за допомогою термоциклера 

«BioMetra» (Німеччина). Програма ампліфікації була наступна: зворотна 

транскрипція 45 °С протягом 30 хв, ініціація активації ПЛР 94 °С протягом 

2 хв, 40 циклів денатурації 94 °С протягом 15 с, відпалу 50 °С протягом 30 с, 

елонгації 72 °С протягом 30 с [257]. Аналіз продукту ПЛР проводили 

методом гель-електрофорезу з метою виявлення продуктів ампліфікації та 

встановлення відповідності їх розмірам фрагментів. Електрофорез проводили 

з використанням агарозного гелю з фарбуванням бромістим етидієм у 

кінцевій концентрації 0,3 мкг/мл. Концентрація агарози у гелі при цьому 

становила 1,5 %. Облік результатів електрофорезу проводили з 

використанням трансілюмінатору Gel Doc XR фірми «Biorad» (США) в 

пронизуючих УФ-променях з довжиною хвилі 310 нм. Амплікони, що 

утворилися, виявляли у вигляді смужок, довжину яких визначали в 

порівнянні з відповідними фрагментами маркеру молекулярної маси «Quick 

load 100 bp purple DNA-ladder» («Thermo Fisher Scientific», США). Геном 

вірусу грипу А виявляли на рівні 324 пар нуклеотидів. У якості позитивних 

контролів використовували РНК референтних штамів вірусу грипу А. 

Негативним контролем слугувала реакційна суміш з водою. 

Реакцію ампліфікації для встановлення належності позитивних зразків 

до підтипів вірусу грипу проводили з використанням полімерази та 

комплекту компонентів AgPath-ID™ One-Step RT-PCR («Thermo Fisher 

Scientific», США). Ампліфікацію у режимі реального часу проводили за 

допомогою термоциклера FAST 7500 («Applied Biosystems», США). 

Програми ампліфікації були наступні для підтипів вірусу грипу Н1, Н3, Н4, 

Н5, Н6, Н7: зворотна транскрипція 45 °С протягом 10 хв, ініціація активації 

ПЛР 95 °С протягом 10 хв, 45 циклів денатурації 95 °С протягом 15 с, відпалу 

56,5 °С протягом 20 с, елонгації 72° С протягом 30 с [255]; для підтипу 
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вірусу грипу Н9: зворотна транскрипція 45 °С протягом 10 хв, ініціація 

активації ПЛР 95 °С протягом 10 хв, 45 циклів денатурації 95 °С протягом 

15 с, відпалу 54 °С протягом 30 с, елонгації 72 °С протягом 15 с [256]. Після 

завершення реакції ампліфікації оцінювали графіки ампліфікації. Базову 

лінію та поріг встановлювали вручну. Порогові значення були розташовані 

над фоновим шумом флуоресценції. У якості позитивних контролів 

використовували РНК референтних штамів вірусу грипу А. Негативним 

контролем слугувала реакційна суміш з водою. 

Таблиця 2.7 

Послідовність та кінцева концентрація праймерів для визначення 

підтипів геному вірусу грипу А 

Підтип 
Праймер/ 

зонд 
Послідовність 

Кінцева 

концент-

рація/об’єм 

у сумішші* 

Поси-

лання 

1 2 3 4 5 

H1 

H1-F1 ccatctgtataggctaycat 20 мкл 

[255]  

H1-F2 aaacatyccttccrttcaatc 20 мкл 

H1-FAM1 
FAM-tacagacactgtygacacdgtgct-

BHQ1 
5 мкл 

H1-FAM2 
FAM-ttcattgaaggrggrtggacaggaat-

BHQ1 
5 мкл 

H1-R1 gtgagtcacrgtyacattctt 20 мкл 

H1-R2 gagcaaggitcyggttatg 20 мкл 

H3 

H3-F1 cctcgrggctayttcaarat 15 мкл 

H3-F2 agactggatcytrtggatttc 15 мкл 

H3-F3 ctgggrcaccatgcagt 15 мкл 

H3-FAM1 
FAM-tgcatctgayctcattatygarctttt-

BHQ1 
4 мкл 

H3-FAM2 
FAM-acrcaaagcaaaaagcatgatatggc-

BHQ1 
4 мкл 

H3-FAM3 
FAM-acagggaaaatatgcarcaatccyca-

BHQ1 
4 мкл 

H3-R1 atttggrgtgatrcattcaga 15 мкл 

H3-R2 ctcaaatgcaaatgktgcayc 15 мкл 

H3-R3 tgtgcagtcycttccatc 15 мкл 
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Продовження табл. 2.7 

1 2 3 4 5 

H4 

H4-F1 acycagggrtacaaggaca 20 мкл 

[255] 

H4-F2 ggacatcatyctytggatttc 20 мкл 

H4-FAM 
FAM-tccatatcatgcttyttgctygtagc-

BHQ1 
4 мкл 

H4-R caagcccacaaaayraagg 40 мкл 

H5 

H5-HA1-F gattytaaargattgtagygtagc 20 мкл 

H5-FAM3 
FAM-cgcacattggrttyccraggagcc-

BHQ1 
6 мкл 

H5-HA1-

R1 
ctctcyaccatgtargacca 15 мкл 

H5-HA1-

R2 
ctctcyactatgtargacca 15 мкл 

H5-F2 gttccctagyaytggcaatcat 20 мкл 

H5-FAM2 
FAM-ctggtctatyyttrtggatgtgctcc-

BHQ1 
6 мкл 

H5-R2 aattctaratgcaaattctgcaytg 15 мкл 

H6 

H6-F1 ttggygtgtatcaaatycttkc 20 мкл 

H6-F2 ttgrcgtgtatcaaatacttgc 20 мкл 

H6-FAM 
FAM-agrctgctcgayaccgtactataaa-

BHQ1 
10 мкл 

H6-R ttgarcyatttgaacacatcca 40 мкл 

H7 

H7-F caactgaaacrgtrgarcg 45 мкл 

H7-FAM 
FAM-cccaggatytgctcaaraggraaaa-

BHQ1 
10 мкл 

H7-R1 caggagyccacattgacc 15 мкл 

H7-R2 cagwagyccacattgacc 15 мкл 

H7-R3 ttctaggaattggtcacattg 15 мкл 

H9 

H9-F atrgggtttgctgcc 400 нМ 

[256]  
H9-R1 tcatatacaaatgttgcayctg 200 нМ 

H9-R2 ttatatacagatgttgcayctg 200 нМ 

H9-FAM FAM-ttctgggcyatgtchaaygg-BHQ1 200 нМ 

Примітка: * — для кожного аналізу готували вихідну суміш об’ємом 

200 мкл; в таблиці наведено кількість у мкл 100 пмоль/мкл розчину кожного 

праймера та зонда для базової суміші. Потім додавали деіонізовану воду до 

кінцевого об’єму 200 мкл. В реакції використовували 1 мкл вихідної суміші. 
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Р О З Д І Л  3   

Р Е З У Л Ь Т А Т И  В Л А С Н И Х  Д О С Л І Д Ж Е Н Ь  

3.1 Аналіз епізоотичної ситуації щодо вірусу грипу птиці у світі і в 

Україні протягом 2021‒2024 рр.  

Вірус грипу А є одним із найнебезпечніших патогенів, що загрожують 

як тваринам, так і людям. Його висока здатність до мутацій та реасортації 

сприяє появі нових штамів, що можуть долати міжвидові бар’єри та 

викликати пандемії [16, 258]. Останні роки показали значне ускладнення 

епізоотичної ситуації через розширення географії вірусу, збільшення 

кількості видів-резервуарів та високий рівень летальності. Зокрема, 

виявлення вірусу серед раніше несприйнятливих тварин, доводить, що вірус 

грипу А не обмежується лише водоплавними птахами. Це вимагає більш 

ретельного дослідження природних резервуарів вірусу та можливих шляхів 

його поширення [19, 259].  

З огляду на те, що віруси грипу птиці, потрапляючи в навколишнє 

середовище можуть залишатися інфекційними протягом тижнів або навіть 

місяців за підходящих умов природних температур (впливає на виживаність 

вірусу), вологості (що, в свою чергу сприяє або обмежує передачу збудника), 

в місцях масового скупчення птахів. Необроблені відходи на відкритих 

територіях також можуть відігравати важливу роль в епідеміології цього 

захворювання [2, 4]. Зокрема, такі місця можуть сприяти збереженню та 

поширенню вірусу і становити потенційні ризики для птахівництва. 

Наприклад, у Бангладеш високий рівень серопозитивності до вірусів H5 та 

H9 було виявлено у ворон, які мешкали на сміттєзвалищах, що підтверджує 

екологічну роль антропогенних факторів у підтриманні циркуляції вірусу 

[260].  

За даними ВООЗ, спалахи ВПГП призвели до загибелі та масового 

забою понад 633 мільйонів птахів по всьому світу в період з 2005 по 2024 рік, 
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з піком у 146 мільйонів у 2022 році. Під час піку у 2022 році 84 країни та 

території у світі були схильні до поширення ВПГП, що можна порівняти з 

82 постраждалими у 2024 році. Крім того, досі люди іноді заражалися 

кількома підтипами вірусу грипу (в основному H5N1, H7N9, H5N6, H9N2 з 

більш ніж 2500 випадками з 2003 року). У період з 2003 по 2023 рік було 

підтверджено 873 випадки H5N1 у людей з 458 (52 %) летальними 

наслідками, 1500 випадків зараження H7N9 у людей з 600 летальними 

наслідками, близько 80 випадків зараження H9N2 з 30 летальними, а також 

спорадичні випадки зараження вірусом грипу підтипів H3N8, H7N4, H7N7 та 

H10N3 [105, 262, 263]. 

За аналізом епізоотичної ситуації ВПГП у Європі (2022 рік) 

зафіксовано 763 спалахи у 23-х країнах. Понад 4000 випадків реєструвалось у 

2023 році серед диких і домашніх птахів, що свідчить про інтенсивну 

циркуляцію вірусу. У 2024 році спалахи зареєстровані у Великобританії, 

Франції, Німеччині, Іспанії, Італії та країнах, що межують з Україною 

(Угорщина, Польща, Молдова). У січні 2025 року спалахи серед диких птахів 

в Європі зросли, що вказує на потенційний ризик подальшого поширення 

[105, 262].  

У Єгипті були виявлені антитіла до вірусу грипу H9 у 86,4 % ворон, що 

свідчить про їхню значну роль у підтриманні циркуляції вірусу [264]. У 

2021-2022 роках у чорного дрозда та сорокопуда-жулана виділено 

вірус H5N1, який був генетично споріднений із європейськими штамами [265 

(с. 2021–2022)]. 

В Японії виявлено нові ізоляти A/large-billed crow/Hokkaido/B067/2023 

(H5N1) та B068/2023 (H5N1) у ворон. Генетичний аналіз показав схожість з 

H5N5 у Північній Європі, що вказує на трансконтинентальну циркуляцію 

вірусу [266].  

У США виявлено поширення H5N1 серед морських ссавців, що 

збігається зі спалахами серед диких птахів. Проведені експериментальні 

зараження диких птахів і ссавців довели, що горобці, шпаки, голуби, а також 
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скунси, опосуми та кролики можуть виділяти вірус грипу, що робить їх 

потенційними факторами поширення [58]. З 2022 по 2024 роки циркуляція 

вірусу охопила широкий спектр видів-господарів, що свідчить про його 

адаптаційний потенціал [261]. 

Згідно з даними Всесвітньої організації охорони здоров’я тварин 

(ВООЗ) та Європейської системи нотифікації про захворювання тварин 

(ADNS), епізоотична ситуація щодо високопатогенного грипу птиці (H5N1) 

значно ускладнилася. Повідомляється про зростання випадків зараження 

людей — понад 2500 лабораторно підтверджених випадків із 2003 року. 

З початку 2024 року випадки високопатогенного грипу птиці А (H5N1) вже 

зафіксовано в Сполучених Штатах Америки, Королівстві Швеція, 

Королівстві Данія, Чеській Республіці [267].  

Україна залишається у зоні високого ризику поширення вірусу грипу А 

через географічне розташування на міграційних шляхах птахів. У період 

2020‒2021 років зафіксовано 20 спалахів H5N1 та H5N8 у шести областях 

(Вінницька, Миколаївська, Київська, Донецька, Херсонська, Тернопільська) 

[270]. У 2023 році виявлено 2 випадки грипу птиці (Сумська та Чернівецька 

області) [272]. У 2024 році зареєстровано 7 випадків H5N1 (Волинська, 

Кіровоградська, Миколаївська, Рівненська, Сумська, Чернівецька області). 

Прикордонні області (Чернівецька, Сумська, Рівненська) є особливо 

вразливими, оскільки тут зафіксовано 4 нові випадки вірусу грипу птиці. 

Одеська область залишається критичною через високу концентрацію 

мігруючих птахів [273].  

Результати досліджень висвітлено у науковій праці [68]. 

3.2 Аналіз епізоотичної ситуації щодо вірусу лихоманки Західного 

Нілу у світі і в Україні протягом 2021‒2024 рр. 

Вірус лихоманки Західного Нілу належить до захворювання зі 

складним циклом розмноження вірусу, рушійної силою якого є комари [274], 

при цьому повинні бути дотримані усі ланки цього циклу, екологічні та 
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біологічні, а саме: температура навколишнього середовища, наявність 

водно-болотних угідь, переносника вірусу лихоманки Західного Нілу та 

резервуара вірусів (дикі перелітні птахи). Дикі птахи відіграють дуже 

важливу роль у якості резервуарних хазяїв та переносників зоонозних 

арбовірусів та сприяють їх поширенню у навколишнє середовище. 

Арбовіруси, які переносяться комарами, відповідають за мільйони випадків 

захворювання серед людей і за кілька тисяч смертей кожного року [274]. 

Види птахів, які були ідентифіковані як хазяїв вірусу ЛЗН, здебільшого 

перелітні птахи, бо вони можуть поширювати вірус на значні відстані, а 

можливо й на цілі континенти. 

ВЗН реєструється у багатьох країнах світу і його поширення значною 

мірою визначається міграцією птахів [277]. Було встановлено, що перелітні 

види птахів можуть не тільки підтримувати вірус у природних осередках, а й 

поширювати його на значні відстані, навіть на інші континенти. Так, 

флавівіруси, які циркулювали серед птахів в Ірані, мали спорідненість із 

тими, що були зареєстровані в Іспанії, Словаччині, Німеччині та Австрії. 

Водночас, високі титри антитіл до ВЗН були зафіксовані у східній Німеччині, 

що свідчить про місцеву циркуляцію вірусу [275‒278]. 

Серологічні дослідження підтверджують наявність антитіл до ВЗН у 

107 видів птахів із 39 родин, серед яких важливу роль у передачі вірусу 

відіграють представники ряду Горобцеподібні (Passeriformes). Зокрема, серед 

найбільш серопозитивних видів у Європі виділяють: дрізд чорний (Turdus 

merula), кропив’янка прудка (Sylvia curruca), кропив’янка сіра (Sylvia 

communis), кропив’янка садова (Sylvia borin), кропив’янка чорноголова 

(Sylvia atricapilla), шпак звичайний (Sturnus vulgaris), горобець хатній (Passer 

domesticus), синиця велика (Parus major), синиця блакитна (Parus caeruleus) , 

мухоловка строката (Ficedula hypoleuca), горихвістка чорна (Phoenicurus 

ochruros), вільшанка (Erithacus rubecula), ластівка сільська (Hirundo rustica), 

ластівка міська (Delichon urbica), сорока (Pica pica), сойка (Garrulus 

glandarius), ворона чорна (Corvus corone), ворона сіра (Corvus cornix), 
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очеретянка ставкова (Acrocephalus scirpaceus) [279]. Нашими дослідженнями 

підтверджується те, що перелітні птахи ряду Горобцеподібних задіяні у 

підтриманні ензоотичного циклу арбовірусної інфекції, адже виявлені нами 

антитіла до ЛЗН на території України були у вивільги (Oriolus), вільшанки 

(Erithacus rubecula), дрозда чорного (Turdus merula), дрозда співочого (Turdus 

philomelos), костогриза (Coccothraustes), кропив’янки чорноголової (Sylvia 

atricapilla), мухоловки строкатої (Ficedula hypoleuca), мухоловки сірої 

(Muscicapa striata), очеретянки великої (Acrocephalus arundinaceus), 

очеретянки ставкової (Acrocephalus scirpaceus), синиці великої (Parus major). 

Дослідження в Іспанії показали, що 12,7 % горобцеподібних птахів 

(n=645) мали антитіла до ВЗН, що підтверджує важливість моніторингу 

даного ряду птахів, через близькість до антропогенної середи та частотою 

контактів з людьми [280]. Аналогічні дослідження в Бразилії виявили 

серопозитивність у дрозда рудочеревого, горобця хатнього та чубатого 

в’юрка, що підтверджує їх потенційну участь в ензоотичному циклі 

розмноження вірусу [281]. 

Сезонність та фізіологічні зміни у птахів відіграють важливу роль в 

поширенні ВЗН, яка залежить від ендогенних факторів господаря, особливо 

сезонні зміни в імунній відповіді. Проведені дослідження на горобці 

хатньому в контрольованих умовах підтверджують, що сезонні коливання 

захворюваності можуть частково пояснюватися фізіологічними змінами у 

господарях (линяння, енергетичними витратами на розмноження та 

адаптацію до змін навколишнього середовища) [282].  

За даними Європейського центру із профілактики та контролю 

захворювань (ECDC) повідомляється, що протягом одного сезону у 

2021 році, у країнах Європейського Союзу та країнах, що межують з ними, 

було зареєстровано 159 випадків зараження людей вірусом Західного Нілу на 

місцевому рівні, у тому числі 13 випадків зі смертельним наслідком [283]. 

За даними ECDC, у 2022 році зареєстровано 1340 випадків зараження 

вірусом Західного Нілу серед людей, з яких 104 закінчилися смертю. Цей рік 
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відзначився найбільшим числом зареєстрованих випадків ЛЗН з часу піку 

епідемії у 2018 році, коли було зафіксовано 1612 випадків. Щодо тварин, в 

ЄС у 2022 році виявили позитивні результати на вірус у 431 птаха та 

166 коней, що майже вдвічі перевищує показники 2021 року. Вірус також 

поширився на нові території, зокрема південний захід Франції, північ 

Німеччини та південь Італії [283]. Станом на 2022 рік у США, за 

інформацією Центру з контролю та профілактики захворювань (CDC), було 

зафіксовано 2946 випадків захворювання людей на лихоманку Західного 

Нілу, з яких 160 закінчилися летально.  

У 2023 році серед країн ЄС зареєстровано 784 випадки інфікування 

людей ЛЗН, з них 19 — пов’язані з туристичними поїздками. Серед країн ЄС 

виділяють  Італію (кількість інфікування 329), Грецію (162, з яких 1 випадок 

з невідомим місцем зараження), Румунію (101), Францію (38), Угорщину 

(29), Іспанію (16), Німеччину (6), Хорватію (6) та Кіпр (5). Серед них 

63 випадки смерті: в Італії — 26, Греції — 22, Румунії — 12 та в Іспанії — 3. 

Сусідні з ЄС країни повідомили про 92 випадки зараження людей вірусом 

Західного Нілу: в Сербії — 91, Північній Македонії — 1 і 2 випадки смерті в 

Сербії. За цей період країни ЄС повідомили про 137 спалахів серед коней та 

240 спалахів серед птахів. Спалахи серед кінських були зареєстровані у 

Франції (38 — кількість реєстрації захворювання), Іспанії (34), Угорщині 

(26), Італії (23), Німеччині (13), Португалії (2) і Австрії (1). Спалахи серед 

птахів були зареєстровані в Італії (189 випадків), Німеччині (19), Іспанії (19), 

Болгарії (6), Угорщині (3), Франції (2), Австрії (1) та Греції (1) [283]. 

У 2024 році в країнах Європи зареєстровано 1375 випадків інфікування 

людей вірусом Західного Нілу (ЛЗН). Найбільше випадків зафіксовано в 

Італії (449 — випадків інфікування людей), Греції (217), Іспанії (131), 

Угорщині (111), Албанії (102) та Румунії (99). Інші країни мали нижчу 

кількість випадків, серед них: Сербія (63), Туреччина (55), Франція (37), 

Австрія (34), Німеччина (24), Хорватія (20), Болгарія (14), Словаччина (5), 

Словенія (5), Косово (4), Кіпр (2), Північна Македонія (2) та Чехія (1). 
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Смертельних випадків зафіксовано 113. Найбільше летальних випадків було 

у Греції (34 летальні випадки), Румунії (20), Італії (18), Албанії (13), Іспанії 

(10), Сербії (5), Туреччині (5), Болгарії (3), Угорщині (3), Франції (1) та 

Північній Македонії (1). За даними ECDC, 2024 рік став роком 

наймасштабнішого поширення ВЗН за останні три роки, причому більшість 

випадків припадала на чоловіків старше 65 років. Серед тварин: 

Непарнокопитні — 483 спалахи, з них у Німеччині — 174, Франції — 79, 

Іспанії — 67, Австрії — 54, Угорщині — 41, Італії — 34, Португалії — 17, 

Хорватії — 8, Польщі — 6 та у Греції — 3; птахи — 435 повідомлень, 

зокрема з Італії — 307, Німеччини — 76, Австрії — 20, Іспанії — 14, 

Франції — 4, Словенії — 4, Угорщини — 3, Болгарії — 2, Хорватії — 2, 

Польщі — 2 та Латвії — 1. Сезон реєстрації спалахів серед тварин тривав із 

2 квітня до 21 жовтня 2024 року. Таким чином, 2024 рік став значущим у 

контексті поширення вірусу Західного Нілу як серед людей, так і серед 

тварин, із значним розширенням географії інфекції [283]. Дані наведено у 

таблиці 3.1. 

Таблиця 3.1  

Зареєстровані спалахи інфікування на ЛЗН серед людей та тварин у світі 

за період 2021‒2024 рр. 

Країни 

Кількість зареєстрованих випадків/ у тому 

числі зі смертельним наслідком 

2021 2022 2023 2024 Усього 

Країни ЄС (серед людей) 159/19 1340/104 784/65 1375/113 3658/301 

США (серед людей) - 2946/160 - - 2946/160 

Країни ЄС (серед тварин,  - 597 377 918 1892 

з них: коней - 166 137 483 786 

птахів) - 431 240 435 1106 

Примітка: «-» — дані відсутні.  

Згідно з даними Центру громадського здоров’я та контролю, кількість 

випадків лихоманки Західного Нілу в Україні за останні роки поступово 

зростає. Так, літом 2021 року зареєстровано 5 звернень: Київська область 
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(Бучанський та Фастівський райони) — 3 випадки (жінки 33, 56 та 90 років), 

Запорізька область — 1 випадок (дівчинка 12 років), Київська область — 

1 завезений випадок із Камеруну (чоловік 25 років). У 2022 році 

реєструвалося 11 випадків, 2023 рік — 14 випадків, 2024 рік — 69 випадків, з 

них 41 випадок зафіксовано у серпні. Випадки зареєстровані у Київській, 

Полтавській, Черкаській областях та місті Києві [284]. Зростання кількості 

випадків, особливо в літній період, підкреслює необхідність посиленого 

епідеміологічного нагляду, профілактичних заходів та підвищення 

обізнаності населення про шляхи передачі та методи захисту від інфекції. 

3.3 Серологічні дослідження диких птахів 

3.3.1 Серологічні дослідження сироваток крові та жовтків яєць диких 

птахів щодо наявності антитіл до вірусу лихоманки Західного Нілу. 

Серологічний моніторинг диких птахів щодо вірусу лихоманки Західного 

Нілу був проведений нами в 4-х регіонах України у різні сезони року — під 

час гніздування, осінньої та весняної міграції птахів. Результати досліджень 

сироваток крові від диких птахів наведено в таблиці 3.2. 

Нами було проведено серологічні дослідження 27 видів птахів ряду 

Горобцеподібні з 5 регіонів України, щодо наявності у досліджуваних зразках 

крові специфічних антитіл до вірусу лихоманки Західного Нілу. За 

узагальненими даними встановлено, що від 11,1 % до 100 % птахів мали 

антитіла до цього збудника. За результатами ІФА найбільший відсоток 

серопозитивності мала: вивільга (Oriolus oriolus), вільшанка (Erithacus 

rubecula), дрізд чорний (Turdus merula), дрізд співочий (Turdus philomelos), 

костогриз (Coccothraustes coccothraustes), кропив’янка чорноголова (Sylvia 

atricapilla), мухоловка строката (Ficedula hypoleuca), мухоловка сіра 

(Muscicapa striata), очеретянка велика (Acrocephalus arundinaceus), 

очеретянка ставкова (Acrocephalus scirpaceus), синиця велика (Parus major); 

так серед птахів цього виду більше всього було позитивних зразків з Одеської 

та Полтавської області.  
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Таблиця 3.2 

Результати серологічних досліджень сироваток крові диких птахів щодо 

наявності антитіл до вірусу лихоманки Західного Нілу у ІФА у період 

2023‒2024 рр. 

Вид птаха  Місце відбору  Р
ік

 

Усього 

зразків 

Результат у 

серологічних 

досліджень в ІФА  

Серопре-

валенція,

  % негатив-

ний 

позитив-

ний 

1 2 3 4 5 6 7 

Вівсянка 

звичайна 

Emberiza 

citronella 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

 

2
0
2
4
 

4 1 3 75 % 

Вивільга  

Oriolus 2
0
2
3
 

4 0 4 100 % 

Вівсянка 

очеретяна 

Emberiza 

schoeniclus 

с. Лиман,  

Одеська область  2
0
2
4
 

1 1 0 0 

Вільшанка 

Erithacus 

rubecula 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
4
 8 3 5 62,5 % 

НПП "Подільські 

Товтри", с. Завалля, 

Хмельницька область 

1 0 1 100 % 

Горобець 

польовий 

Passer 

montanus 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
3
 

4 4 0 0 

2
0
2
4

 

1 1 0 0 

с. Лиман,  

Одеська область  

2
0
2
4
 1 1 0 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область  
3 2 1 33,3 % 

Горобець 

хатній 

Passer 

domesticus 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

 

2
0
2
3
 

7 7 0 0 

2
0
2
4
 

3 2 1 33,3 % 
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Продовження табл. 3.2 

1 2 3 4 5 6 7 

Горобець 

чорногрудий 

Passer 

hispaniolensis 

с. Трапівка,  

Одеська область  

2
0
2
4
 

3 3 0 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область  
3 3 0 0 

Дрізд 

співочий 

Turdus 

philomelos 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
3
 8 3 5 62,5 % 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

5 2 3 60 % 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
4
 

 

26 7 19 73 % 

НПП "Подільські 

Товтри", с. Завалля, 

Хмельницька область 

1 1 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

 

6 3 3 50 % 

 

Дрізд чорний 

Turdus merula 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
3
 

 

8 4 4 50 % 

Київська область, 

Екологічна 

Дослідницька станція 

«Глибокі Балики» 

2 0 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

2 1 1 50 % 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
4
 

 

16 1 15 93,7 % 

НПП "Подільські 

Товтри", с. Завалля, 

Хмельницька область" 

1 1 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

11 5 6 55 % 
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Продовження табл. 3.2 

1 2 3 4 5 6 7 

Зеленяк 

Chloris 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

 

2
0
2
3
 

 27 24 3 11,1 % 

2
0
2
4
 

11 9 2 18,1 % 

Зяблик 

Fringilla 

coelebs 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

2
0
2
3
 

2 1 1 50 % 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян- 

ський» 
2
0
2
4
 13 5 8 62 % 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

10 10 0 0 

Костогриз 

Coccothraustes 

coccothraustes 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
3
 

2 1 1 50 % 

2
0
2
4

 

 4 1 3 75 % 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
4
 

1 0 1 100 % 

Кропив’янка 

сіра 

Sylvia 

communis 

С. Лиман,  

Одеська область  

2
0
2
4
 

1 1 0 0 

с. Трапівка,  

Одеська область  
2 1 1 50 % 

с. Трапівка-2,  

Одеська область  
1 1 0 0 

Кропив’янка 

чорноголова 

Sylvia 

atricapilla 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
4
 

1 0 1 100 % 

С. Лиман,  

Одеська область  
1 1 0 0 

с. Трапівка,  

Одеська область  
1 1 0 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область  
2 2 0 0 

НПП "Подільські 

Товтри", с. Завалля, 

Хмельницька область 

4 1 3 75 % 
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Продовження табл. 3.2 

1 2 3 4 5 6 7 

Ластівка 

сільська 

Hirundo 

rustica 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
3
 

2 2 0 0 

Мухоловка 

білошия 

Ficedula 

albicollis 

с. Лиман,  

Одеська область  2
0
2
4
 

2 2 0 0 

Мухоловка 

строката 

Ficedula 

hypoleuca 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
4

 

1 0 1 100 % 

Мухоловка 

сіра 

Muscicapa 

striata 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
3
 

1 1 0 0 

2
0
2
4
 

1 0 1 100 % 

Очеретянка 

велика 

Acrocephalus 

arundinaceus 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
3
 

2 2 0 0 

С. Лиман,  

Одеська область  

2
0
2
4
 

3 2 1 33,3 % 

с. Трапівка,  

Одеська область  
1 0 1 100 % 

с. Трапівка-2,  

Одеська область  
1 1 0 0 

Очеретянка 

індійська 

Acrocephalus 

agricola 
С. Лиман,  

Одеська область  

 

2
0
2
4
 

1 1 0 0 

Очеретянка 

лучна 

Acrocephalus 

schoenobaenus 

2
0
2
4

 

1 1 0 0 

Очеретянка 

ставкова 

Acrocephalus 

scirpaceus 

с. Лиман,  

Одеська область  

2
0
2
4
 2 2 0 0 

с. Трапівка,  

Одеська область  
1 0 1 100 % 

Синиця 

велика 

Parus major 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
3
 

 

5 4 1 20 % 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

1 0 1 100 % 
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Продовження табл. 3.2 

1 2 3 4 5 6 7 

Синиця 

велика 

Parus major 

Київ, Екологічна 

Дослідницька станція 

«Глибокі Балики» 

2
0
2
3
 

5 5 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
4

 

23 15 8 35 % 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

5 0 5 100 % 

с. Трапівка,  

Одеська область  
1 0 1 100 % 

с. Трапівка-2,  

Одеська область  
1 1 0 0 

НПП "Подільські 

Товтри", с. Завалля, 

Хмельницька область 

2 0 2 100 % 

Сойка 

Garrulus 

glandarius 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
3
 1 1 0 0 

Київ, Екологічна 

Дослідницька станція 

«Глибокі Балики» 

2 1 1 50 % 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
4
 2 2 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

1 1 0 0 

Соловейко 

східний 

Luscinia 

luscinia 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

2
0
2
3
 

1 1 0 0 

с. Лиман,  

Одеська область  

2
0
2
4
 1 1 0 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область  
1 1 0 0 

Сорокопуд 

терновий 

Lanius 

collurio 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклян-

ський» 

 

2
0
2
3
 

2 2 0 0 

Щиглик 

Carduelis 

сarduelis 

2
0
2
3
 

3 3 0 0 
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У 2023 році загальний відсоток серопозитивності з 98 зразків склав 

26,5 % (n=26), серед 9 видів птахів. Найбільше було серопозитивних птахів у 

кількості 19 зразків з Полтавської області, серед наступних 7 видів птахів — 

синиця велика (Parus major), дрізд співочий (Turdus philomelos), дрізд чорний 

(Turdus merula), вивільга (Oriolus oriolus), горобець польовий (Passer 

montanus), зеленяк (Chloris chloris), сойка (Garrulus glandarius).  

У 2024 році загальний відсоток серопозитивності зі 195 зразків склав 

48,7 % (n=95), серед 17 видів птахів. Найбільше серопозитивних птахів було 

у кількості 64 зразка з Полтавської області, від дрізд співочий (Turdus 

philomelos), дрізд чорний (Turdus merula), зяблик (Fringilla coelebs), 

вільшанка (Erithacus rubecula), синиця велика (Parus major), вівсянка 

звичайна (Emberiza citronella), костогриз (Coccothraustes coccothraustes), 

соловейко східний (Luscinia luscinia), мухоловка строката (Ficedula 

hypoleuca), мухоловка сіра (Muscicapa striata). 

Отже, за результатами досліджень у Харківській області встановлено, 

що найбільший відсоток серопозитивності 100 % був серед птахів — зяблик 

(Fringilla coelebs), горобець хатній (Passer domesticus) та костогриз 

(Coccothraustes coccothraustes), дрізд співочий (Turdus philomelos), дрізд 

чорний (Turdus merula) мали відсоток серопозитивності на рівні 50 %‒60 %. 

Найменший відсоток серопозитивності мала синиця велика (Parus major). 

Якщо порахувати відсоток серопозитивності по рокам, то бачимо що у 

2024 році відсоток серопозитивності більше і становить 61,1 %, у порівнянні 

з 2023 роками — на рівні 26 % та 33,3 % відповідно.  

У Полтавській області встановлено, що найбільший відсоток 

серопозитивності було виявлено серед наступних 11 видів птахів: у 100 % 

вивільга (Oriolus oriolus), синиця велика (Parus major), вівсянка звичайна 

(Emberiza citrinella), співочий дрізд (Turdus philomelos), чорний дрізд (Turdus 

merula), зеленяк (Chloris chloris), костогриз (Coccothraustes coccothraustes), 

кропив’янка чорноголова (Sylvia atricapilla), мухоловка сіра (Muscicapa 

striata), мухоловка строката (Ficedula hypoleuca) та соловейко східний 



90 

(Luscinia luscinia). Як бачимо з таблиці 3.2, зразки, які були відібрані в 

Полтавській області у 2024 році, мають дуже великий відсоток 

серопозитивності 86 %, що підтверджує поширеність вірусу лихоманки 

Західного Нілу в залежності від зміни клімату та активізацією комарів — 

головних переносників захворювання.  

У Київській області отримано лише один позитивний зразок сироватки 

крові від сойки (Garrulus glandarius), представника родини Воронові 

Corvidae, а саме відсоток серопозитивності склав 50 %. Антитіл до вірусу 

лихоманки Західного Нілу не було виявлено у чорного дрозда (Turdus 

merula), синиці великої (Parus major).  

У Одеській області встановлено найбільший відсоток серопозитивності 

серед наступних видів: 100 % у синиці великої (Parus major), очеретянка 

велика (Acrocephalus arundinaceus), очеретянка ставкова (Acrocephalus 

scirpaceus), кропив’янка сіра (Sylvia communis) — 50 % та горобець польовий 

(Passer montanus) — 33,3 %. Очеретянка ставкова та очеретянка велика 

будують гнізда та харчуються саме біля очерету, через це вони більш 

піддаються укусам комарів.  

У Хмельницькій області встановлено, що вільшанка (Erithacus 

rubecula) та синиця велика (Parus major) мали відсоток серопозитивності у 

100 %, трохи нижчий — у 75 % — мала кропив’янка чорноголова (Sylvia 

atricapilla). 

Також нами було проведено дослідження жовтків яєць від диких птахів 

та отримані результати на наявність антитіл до вірусу лихоманки Західного 

Нілу ( табл. 3.3)  

Отже за результатами досліджень встановлено, що у жовтку яйця 

дрозда чорного (Turdus merula) виявлено антитіла, у інших видів птахів при 

тестуванні антитіл не виявлено. Необхідно відзначити, що ці результати 

також співпадають з нашими результатами, щодо виявлення антитіл до цього 

збудника у сироватці крові.  
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Таблиця 3.3 

Результати дослідження жовтків яєць диких птахів на наявність антитіл 

до вірусу лихоманки Західного Нілу у ІФА 

Вид птаха Рік 

Кіль-

кість, 

зраз-

ків 

Результат 

серологічних 

досліджень в ІФА Серопрева-

ленція, %  
негатив-

ний 

позитив-

ний 

Київська область 

Дрізд чорний  

(Turdus merula) 
2023 1 0 1 100 % 

Хмельницька область 

Дрізд чорний 

(Turdus merula) 

2023 

 

1 1 0 0 

Дрізд співочий (Turdus 

philomelos) 
2 2 0 0 

Зяблик  

(Fringilla coelebs) 
1 1 0 0 

Полтавська область  

Синиця велика 

(Great Tit) 2023 

 

1 1 0 0 

Зеленяк  

(Chloris chloris) 
3 3 0 0 

Всього  9 8 1 11,1 % 

 

Результати досліджень висвітлено у наукових публікаціях [251, 269, 

285, 302].  

3.3.2 Серологічні дослідження сироваток крові та жовтків яєць 

диких птахів щодо наявності антитіл до вірусу грипу А 

В період 2023‒2024 років нами було проведено серологічні 

дослідження щодо наявності антитіл до вірусу грипу А у сироватках крові та 

жовтку яєць від диких птахів на території України у різних регіонах 

(Східному, Центральному, Південному та Західному), під час гніздування, 

зимівлі, осінньої та весняної міграції. Результат серологічних досліджень 

наведено в табл. 3.4.  
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Таблиця 3.4 

Результати серологічних досліджень сироваток крові диких птахів щодо 

наявності антитіл до вірусу грипу А у ІФА у період 2023‒2024 рр. 

Вид птаха Місце відбору Р
ік

 

Усього 

зразків 

Результат 

серологічних 

досліджень в ІФА 

Серопре-

валенція, 

% негатив-

ний 

позитив-

ний 

1 2 3 4 5 6 7 

Вівсянка 

звичайна 

(Emberiza 

citronella) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3

 

1 1 0 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

3 3 0 0 

Вивільга 

(Oriolus 

oriolus) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 
2
0
2
3
 

4 4 0 0 

Вівсянка 

очеретяна 

(Emberiza 

schoeniclus) 

с. Лиман,  

Одеська область 2
0
2
4
 

1 1 0 0 

Вільшанка 

(Erithacus 

rubecula) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4

 

6 6 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н,  

с. Гайдари 

2
0
2
3
 

1 1 0 0 

Горобець 

польовий 

(Passer 

montanus) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

14 14 0 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4

 

2 2 0 0 

с. Лиман,  

Одеська область 
1 1 0 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 
5 5 0 0 

Горобець 

хатній 

(Passer 

domesticus) 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
3
 

8 8 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
4
 

1 1 0 0 

Горобець 

чорногрудий 

(Passer 

hispaniolensis) 

с. Трапівка,  

Одеська область 

2
0
2
4

 3 3 0 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 
3 3 0 0 
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Продовження табл. 3.4 

1 2 3 4 5 6 7 

Дрізд співочий 

(Turdus 

philomelos) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 10 10 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, с. Гайдари 
7 7 0 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

21 21 0 0 

НПП "Подільські Товтри", 

с. Завалля, Хмельницька 

область 

1 1 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

5 4 1 20% 

 

Дрізд чорний 

(Turdus 

merula) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 
2
0
2
3
 

10 9 1 10% 

Київська область, 

Екологічна Дослідницька 

станція «Глибокі Балики» 

2 0 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н,  

с. Гайдари 

7 7 0 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

14 14 0 0 

НПП "Подільські Товтри", 

с. Завалля, Хмельницька 

область" 

1 1 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

9 9 0 0 

Зеленяк 

(Chloris 

chloris) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3

 33 33 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, с. Гайдари 
1 1 0 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

9 9 0 0 

Зяблик 

(Fringilla 

coelebs) 

Харківська обл., 

Харківський р-н,  

с. Гайдари 

2
0
2
3
 

3 3 0 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4

 6 6 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

6 6 0 0 
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Продовження табл. 3.4 

1 2 3 4 5 6 7 

 

Костогриз 

(Coccothraustes 

coccothraustes) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 3 3 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н,  

с. Гайдари 

8 8 0 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 5 5 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

1 1 0 0 

Кропив’янка 

рябогруда 

(Sylvia nisoria) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

2 2 0 0 

Кропив’янка 

сіра 

(Sylvia 

communis) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 2
0
2
3
 

2 2 0 0 

с. Лиман,  

Одеська область 

2
0
2
4

 

2 2 0 0 

с. Трапівка,  

Одеська область 
3 3 0 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 
1 1 0 0 

Кропив’янка 

чорноголова 

(Sylvia 

atricapilla) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

2 2 0 0 

С. Лиман,  

Одеська область 
1 1 0 0 

с. Трапівка,  

Одеська область 
1 1 0 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 
3 3 0 0 

НПП "Подільські Товтри", 

с. Завалля,  

Хмельницька область 

1 0 1 100% 

Ластівка 

міська 

(Delichon 

urbica) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 2
0
2
3
 

7 7 0 0 

Ластівка 

сільська 

(Hirundo 

rustica) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 2
0
2
3

 

12 12 0 0 
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Продовження табл. 3.4 

1 2 3 4 5 6 7 

Мухоловка 

білошия 

(Ficedula 

albicollis) 

с. Лиман,  

Одеська область 

2
0
2
4
 3 3 0 0 

с. Трапівка-2, Одеська 

область 
2 2 0 0 

Мухоловка 

сіра 

(Muscicapa 

striata) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

2 2 0 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

1 1 0 0 

 

Очеретянка 

велика 

(Acrocephalus 

arundinaceus) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

4 4 0 0 

с. Лиман,  

Одеська область 

2
0
2
4
 

3 3 0 0 

с. Трапівка,  

Одеська область 
1 1 0 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 
1 1 0 0 

Очеретянка 

індійська 

(Acrocephalus 

agricola) 

с. Лиман,  

Одеська область 2
0
2
4
 

2 2 0 0 

Очеретянка 

лучна 

(Acrocephalus 

schoenobaenus) 

с. Лиман,  

Одеська область 2
0
2
4
 

1 1 0 0 

Очеретянка 

ставкова 

(Acrocephalus 

scirpaceus) 

с. Лиман,  

Одеська область 

2
0
2
4
 3 3 0 0 

с. Трапівка,  

Одеська область 
1 1 0 0 

Плиска біла 

(Motacilla 

alba) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

1 1 0 0 

Плиска жовта 

(Motacilla 

flava) 

с. Трапівка,  

Одеська область 2
0
2
4

 

1 1 0 0 

Синиця велика 

(Parus major) 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
3
 

11 11 0 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

7 7 0 0 

Київ, Екологічна 

Дослідницька станція 

«Глибокі Балики» 

8 8 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
4
 

15 15 0 0 
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Продовження табл. 3.4 

1 2 3 4 5 6 7 

Синиця велика 

(Parus major) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

1 1 0 0 

с. Лиман,  

Одеська область 
1 1 0 0 

с. Трапівка,  

Одеська область 
1 1 0 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 
2 2 0 0 

Сойка 

(Garrulus 

glandarius) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 1 1 0 0 

Київ, Екологічна 

Дослідницька станція 

«Глибокі Балики» 

2 2 0 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 
2
0
2
4
 2 2 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

1 1 0 0 

Соловейко 

східний 

(Luscinia 

luscinia) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3

 

2 2 0 0 

с. Лиман,  

Одеська область 

2
0
2
4
 1 1 0 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 
1 1 0 0 

Сорокопуд 

терновий 

(Lanius 

collurio) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

5 5 0 0 

Щиглик 

(Carduelis 

carduelis) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3

 6 6 0 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н,  

с. Гайдари 

1 1 0 0 

Шпак 

звичайний 

(Sturnus 

vulgaris) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

1 1 0 0 

с. Бородино, Одеська 

область 2
0
2
4
 

1 1 0 0 

 

Так, за результатами серологічних досліджень диких птахів на 

території України в 4-х різних регіонах, які представлені в таблиці 3.4, у 
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сироватках крові виявлена наявність антитіл до вірусу грипу А у ІФА, але 

необхідно зауважити, що рівень серопревалетності був не високим. Зокрема 

серопозитивність до вірусу грипу А була виявлена, від виду кропив’янки 

чорноголової (Sylvia atricapilla), НПП «Подільські товтри», Хмельницька 

область; від чорного дрозда (Turdus merula) відловленого у 

РЛП «Нижньоворсклянський» у Полтавській області та від співочого дрозда 

(Turdus philomelos) у с. Першотравневому, Харківської області.  

Загальний відсоток серопозитивності до наявності антитіл до вірусу 

грипу А у сироватках крові склав 0,86 %. У 2023 році загальний відсоток 

серопозитивності відповідає 0,67 %, відповідно у 2024 році — 1,2 %. Рівень 

інфікованості зріс у 2024 році, у порівнянні з минулим 2023 роком.  

За результатами серологічних досліджень жовтків яєць диких птахів, 

що гніздяться на території України, наявності антитіл до вірусу грипу А у 

ІФА не виявлено, результати в таблиці 3.5. 

Таблиця 3.5 

Результати серологічного дослідження жовтків яєць диких птахів на 

наявність антитіл до вірусу грипу А у ІФА 

Вид  

птаха 
Рік 

Кількість, 

зразків 

(загальна) 

Результат серологіч-

них досліджень в ІФА  

Серо-

превален-

ція,  % негативні позитивні 

Київська область 

Дрізд чорний  

(Turdus merula) 
2023 1 1 0 0 

Хмельницька область 

Дрізд чорний 

(Turdus merula) 

2023 

1 1 0 0 

Дрізд співочий 

(Turdus philomelos) 
2 2 0 0 

Зяблик  

(Fringilla coelebs) 
1 1 0 0 

Полтавська область  

Синиця велика 

(Great Tit) 
2023 

1 1 0 0 

Зеленяк  

(Chloris chloris) 
3 3 0 0 

Всього  9 9 0 0 
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Таким чином, результати досліджень жовтків підтверджують 

результати досліджень сироваток крові у ІФА. 

Також проведені дослідження жовтків яєць на наявність антитіл до 

вірусу грипу А підтипу H5 та H7 у реакції затримки гемаглютинації з 

використанням референтних сироваток вірусу грипу. Результати наведені в 

таблиці 3.6. 

Таблиця 3.6 

Результати дослідження жовтків яєць диких птахів на наявність антитіл 

до вірусу грипу у РЗГА 

Вид птаха Рік 
Кількість, 

зразків 

Результат серологічних 

досліджень (РЗГА) 

Н5 Н7 

Київська область 

Дрізд чорний  

(Turdus merula) 
2023 1 - - 

Хмельницька область 

Дрізд чорний 

(Turdus merula) 

2023 

 

1 - 1:16 

Дрізд співочий (Turdus 

philomelos) 
2 - - 

Зяблик  

(Fringilla coelebs) 
1 - - 

Полтавська область  

Синиця велика 

(Great Tit) 2023 

 

1 - - 

Зеленяк  

(Chloris chloris) 
3 - - 

Примітка: «-» — не виявлено антитіл.  

 

За результатами РЗГА, виявлено наступне: до підтипу вірусу грипу H5 

титру антитіл виявлено не було. Проте, до підтипу Н7 вірусу грипу титр 

антитіл склав 4 log2, або титр 1:16 у жовтку яйця від чорного дрозда 

(Хмельницька область).  

Результати досліджень висвітлено у наукових публікаціях [79, 251, 306]. 
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3.4. Молекулярно-генетичні дослідження диких птахів 

Молекулярно-генетичні дослідження були спрямовані на виявлення 

таргетного гену М вірусу грипу А методом ПЛР у реальному часі у 

досліджуваних пробах біологічного матеріалу від птахів ряду 

Горобцеподібні. Результати наведено в таблиці 3.7. 

Таблиця 3.7 

Результати молекулярно-генетичних досліджень зразків біологічного 

матеріалу у ПЛР на наявність таргетного гену М вірусу грипу А серед 

птахів ряду Горобцеподібні  

Вид птаха Локація Р
ік

 

Кіль-

кість 

зраз-

ків 

ПЛР 
Інфікова-

ність, 

% 

Позитив-

ний 

Негатив-

ний 

1 2 3 4 5 6 7 

Берестянка 

звичайна 

(Hippolais icterina) 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 2
0
2
4
 

1 0 1 0 

Вивільга 

(Oriolus oriolus) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3

 

4 0 4 0 

Вівсянка 

звичайна 

(Emberiza 

citrinella) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

9 

0 3 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

0 6 0 

Вівчарик 

весняний 

(Phylloscopus 

trochilus) 

с. Лиман,  

Одеська область 

2
0
2
4
 

4 0 4 0 

с. Трапівка,  

Одеська область 
3 0 3 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 
1 0 1 0 

Вівчарик-ковалик 

(Phylloscopus 

collybita) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

2 0 2 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
4
 1 0 1 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

4 0 4 0 

Вільшанка 

(Erithacus 

rubecula) 

Київська область, 

Екологічна 

Дослідницька станція 

«Глибокі Балики» 

2
0
2
3
 

9 0 9 0 
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1 2 3 4 5 6 7 

Вільшанка 

(Erithacus 

rubecula) 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

2
0
2
3
 10 0 10 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

1 0 1 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

24 1 23 4,1 % 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

4 0 4 0 

Львівська область, НПП 

«Яворівський» 
3 0 3 0 

Хмельницька область, 

НПП «Подільські 

Товтри» 

6 0 6 0 

Волове очко  

(Troglodytes 

troglodytes) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 1 0 1 0 

Львівська область, НПП 

«Яворівський» 
2 0 2 0 

Гаїчка болотяна 

(Parus palustris) 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

2
0
2
3
 

1 0 1 0 

Київська область, 

Екологічна Дослідницька 

станція «Глибокі 

Балики» 

3 0 3 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
4
 

3 0 3 0 

Хмельницька область, 

НПП «Подільські 

Товтри» 

3 0 3 0 

Львівська область,  

НПП «Яворівський» 
1 0 1 0 

Горихвістка чорна  

(Phoenicurus 

ochruros) 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

2
0
2
3
 

1 0 1 0 

Львівська область, 

НПП «Яворівський» 2
0
2
4
 

1 0 1 0 

Горобець 

польовий 

(Passer montanus) 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2

3
 

29 0 29 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

12 0 12 0 
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1 2 3 4 5 6 7 

Горобець 

польовий 

(Passer montanus) 

с. Лиман,  

Одеська область 

2
0
2
4
 1 0 1 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 
3 0 3 0 

Горобець хатній 

(Passer 

domesticus)  

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

м. Дергачі 

2
0
2
2
 33 0 33 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Манченки  

29 0 29 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
3
 

8 1 7 12,5 % 

Дрізд співочий 

(Turdus 

philomelos) 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

2
0
2
3
 17 0 17 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

13 0 13 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
4
 

7 0 7 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

21 0 21 0 

Хмельницька область, 

НПП "Подільські 

Товтри" 

1 0 1 0 

Дрізд чорний 

Turdus merula 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

2
0
2
3

 

8 0 8 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

11 0 11 0 

Київська область, 

Екологічна 

Дослідницька станція 

«Глибокі Балики» 

2 0 2 0 

Хмельницька обл., 

с. Маліївці  
6 0 6 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

2
0
2

4
 

3 2 1 66,6 % 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

9 0 8 11,1 % 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

12 0 12 0 
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1 2 3 4 5 6 7 

Дрізд чорний 

Turdus merula 

Хмельницька область, 

НПП «Подільські 

Товтри» 

2
0
2
4
 

1 0 1 0 

Зеленяк  

Chloris chloris 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

2
0
2
3
 

8 0 8 0 

Хмельницька обл., 

с. Маліївці 
2 0 2 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

43 1 42 2,3 % 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

21 0 21 0 

Золотомушка 

жовточуба 

Regulus regulus 

Львівська область, НПП 

«Яворівський» 2
0
2
4
 

12 0 12 0 

Зяблик 

Fringilla coelebs 

Хмельницька обл., 

с. Маліївці 

2
0
2
3
 5 0 5 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

22 0 22 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 17 0 17 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

5 1 4 20 % 

Кобилочка 

солов’їна  

Locustella 

luscinioides 

с. Лиман, Одеська 

область 2
0
2
4
 

1 1 0 100 % 

Костогриз 

Coccothraustes 

coccothraustes 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

2
0
2
3
 

11 
 

0 

 

11 
0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

3 0 3 0 

Хмельницька обл., 

с. Маліївці 
2 0 2 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 3 0 3 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

1 0 1 0 
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1 2 3 4 5 6 7 

Кропив’янка 

прудка  

Sylvia curruca 

с. Трапівка, Одеська 

область  

2
0
2
4
 

11 0 11 0 

с. Лиман, Одеська 

область 
9 1 8 11,1 % 

с. Трапівка-2, Одеська 

область 
4 1 3 25 % 

Кропив’янка 

рябогруда 

Sylvia nisoria 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

4 0 4 0 

Кропив’янка сіра 

Sylvia communis 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3

 

9 0 9 0 

с. Трапівка, Одеська 

область  2
0
2
4
 

3 0 3 0 

Кропив’янка 

чорноголова 

Sylvia atricapilla 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 
2
0
2
3
 6 0 4 0 

Хмельницька обл., 

с. Маліївці  
2 0 2 0 

с. Трапівка-2, Одеська 

область 

2
0
2
4
 

3 0 3 0 

Хмельницька область, 

НПП "Подільські 

Товтри" 

4 0 4 0 

с. Лиман, Одеська 

область 
1 0 1 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

4 0 4 0 

Ластівка міська 

Delichon urbica 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

15 0 15 0 

Ластівка сільська  

Hirundo rustica 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3

 

17 0 17 0 

Мухоловка 

білошия 

Ficedula albicollis 

Хмельницька обл., 

с. Маліївці 2
0
2
3
 

4 0 4 0 

с. Лиман, Одеська 

область 

2
0
2
4
 5 0 5 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 
2 1 1 50 % 

Мухоловка сіра 

Muscicapa striata 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

3 0 3 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

1 0 1 0 
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1 2 3 4 5 6 7 

Мухоловка 

строката 

Ficedula hypoleuca 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

1 0 1 0 

Омелюх 

звичайний 

Bombycilla 

garrulus 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
3
 

10 0 10 0 

Очеретянка 

велика 

Acrocephalus 

agricola 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

4 0 4 0 

с. Лиман,  

Одеська область  

2
0
2
4
 

2 0 2 0 

с. Трапівка,  

Одеська область 
1 0 1 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 
1 0 1 0 

Очеретянка 

індійська  

Acrocephalus 

agricola 

с. Лиман, Одеська 

область 2
0
2
4
 

6 0 6 0 

Очеретянка 

ставкова  

Acrocephalus 

scirpaceus 

с. Лиман, Одеська 

область  

2
0
2
4

 

17 1 0 5,8 % 

с. Трапівка, Одеська 

область 
2 0 2 0 

с. Трапівка-2, Одеська 

область 
1 0 1 0 

Підкоришник 

звичайний  

Certhia familiaris 

Київська область, 

Екологічна 

Дослідницька станція 

«Глибокі Балики» 

2
0
2
3
 

1 0 1 0 

Плиска біла  

Motacilla alba 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

1 0 1 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4

 

1 0 1 0 

Плиска жовта 

Motacilla flava 

с. Трапівка,  

Одеська область 2
0
2
4
 

1 0 1 0 

Повзик 

Sitta europaea 

Хмельницька обл., 

с. Маліївці 

2
0
2
3
 

1 0 1 0 

Київська область, 

Екологічна 

Дослідницька станція 

«Глибокі Балики» 

1 0 1 0 

Львівська область,  

НПП «Яворівський» 2
0
2
4

 

2 0 2 0 
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1 2 3 4 5 6 7 

Синиця блакитна 

Parus caeruleus 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

2
0
2
3
 

3 0 3 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

5 0 5 0 

Київська область, 

Екологічна 

Дослідницька станція 

«Глибокі Балики» 

5 0 5 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
4
 

2 0 2 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

3 0 3 0 

Хмельницька область, 

НПП «Подільські 

Товтри» 

2 0 2 0 

Синиця велика 

Parus major 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Манченки 

2
0
2
2

 55 0 55 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

м. Дергачі 

2 0 2 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
3
 

22 0 22 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

29 0 29 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

13 0 13 0 

Київська область, 

Екологічна 

Дослідницька станція 

«Глибокі Балики» 

15 0 15 0 

с. Трапівка, Одеська 

область 

2
0
2
4
 

1 0 1 0 

с. Лиман, Одеська 

область 
2 0 2 0 

с. Трапівка-2, Одеська 

область 
5 1 4 20 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

14 0 14 0 
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Синиця велика 

Parus major 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

16 1 15 6,25 % 

Хмельницька область, 

НПП «Подільські 

Товтри» 

2 0 2 0 

Львівська область, НПП 

«Яворівський» 
17 0 17 0 

Синиця 

довгохвоста  

Aegithalos 

caudatus 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4

 2 0 2 0 

Львівська область, НПП 

«Яворівський» 
11 0 11 0 

Синьошийка 

Luscinia svecica 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

1 0 1 0 

Сойка 

Garrulus 

glandarius 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

1 0 1 0 

Київська область, 

Екологічна 

Дослідницька станція 

«Глибокі Балики» 

2 0 2 0 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Першотравневе 

2
0
2
4
 

1 0 1 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2 0 2 0 

Львівська область, НПП 

«Яворівський» 
1 0 1 0 

 Соловейко 

східний  

Luscinia luscinia 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

2 0 2 0 

с. Лиман,  

Одеська область 

2
0
2
4
 

1 0 1 0 

с. Трапівка-2,  

Одеська область 
1 0 1 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

1 0 1 0 

Сорокопуд 

терновий 

Lanius collurio 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

9 0 9 0 

Сорокопуд 

чорнолобий 

Lanius minor 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4

 

1 0 1 0 
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Трав’янка лучна  

Saxicola rubetra 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
3
 

1 0 1 0 

Трав’янка 

чорноголова  

Saxicola torquata 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

1 0 1 0 

Шпак звичайний  

Sturnus vulgaris 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

м. Дергачі 

2
0
2
3
 47 0 47 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

1 0 1 0 

Щиглик 

Carduelis carduelis 

 

Харківська обл., 

Харківський р-н, 

с. Гайдари 

2
0
2
3
 6 0 6 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

6 0 6 0 

Полтавська область, 

с. Лучки, РЛП 

«Нижньоворсклянський» 

2
0
2
4
 

2 0 2 0 

 

За результатами молекулярно-генетичних дослідженнь проб 

біологічного матеріалу від диких птахів досліджених на наявність таргетного 

гену М вірусу грипу А методом ПЛР у реальному часі, встановлено, що 

9 видів (13 зразків) птахів ряду Горобцеподібні мали геном вірусу грипу. 

Позитивними були наступні види: вільшанка (Erithacus rubecula), горобець 

хатній (Passer domesticus), дрізд чорний (Turdus merula), зеленяк (Chloris 

chloris), кобилочка солов’їна (Locustella luscinioides), кропив’янка прудка 

(Sylvia curruca), мухоловка білошия (Ficedula albicollis), очеретянка ставкова 

(Acrocephalus scirpaceus) та синиця велика (Parus major). Таким, чином 

загальний відсоток позитивності птахів до вірусу грипу А у ПЛР склав 

1,46 %. Встановлено коливання інфікованості в різних регіонах за різними 

роками, так у 2023 році Харківській області 1,19 %, у 2024 році — 4,2 %; у 

2023 році в Полтавській області 0,48 %, у 2024 році — 1,28 %. При 

дослідженні зразків з Львівської, Київської та Хмельницької області 

наявності таргетного гену М вірусу грипу А не виявлено. Необхідно 
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зазначити, що найбільший відсоток інфікованих птахів було виявлено в 

Одеській та Харківській області, так у Харківській області 1,05 % серед яких 

були наступні види — горобець хатній (Passer domesticus), дрізд чорний 

(Turdus merula), зяблик (Fringilla coelebs), у Полтавській області 0,83 % — 

зеленяк (Chloris chloris), вільшанка (Erithacus rubecula), синиця велика (Parus 

major), у Одеській області 6,4 % — кропив’янка прудка (Sylvia curruca), 

очеретянка ставкова (Acrocephalus scirpaceus), кобилочка солов’їна 

(Locustella luscinioides), синиця велика (Parus major), мухоловка білошия 

(Ficedula albicollis). 

Наступним етапом молекулярно-генетичних досліджень було 

встановити належність позитивних зразків від диких птахів ряду 

Горобцеподібні до підтипів вірусу грипу Н1, Н3, Н4, Н5, Н6, Н7, Н9. 

Результати наведено в таблиці 3.8. 

Таблиця 3.8 

Результати молекулярно-генетичного дослідження зразків диких птахів 

до підтипів Н1,Н3,Н4,Н5,Н6,Н7,Н9 вірусу грипу А 

Назва зразку 
Місце 

відбору 

Результат типування 

зразку, на підтип вірусу 

грипу, значення, Ct 

Н1 Н3 Н4 Н5 Н6 Н7 Н9 

Очеретянка ставкова/Лиман/01-05/2024 

Одеська 

обл. 

Не виявлено 

Кобилочка солов’їна/Лиман/30-04/2024 

Кропив’янка прудка/Лиман/30-04/2024 

Кропив’янка прудка/ 

Трапівка-2/03-05/2024 

Синиця велика/Трапівка-2/03-05/2024 

Мухоловка білошия/ 

Трапівка-2/03-05/2024 

Дрізд чорний/Гайдари/11-04/2023 

Харківська 

обл. 

Дрізд чорний/Гайдари/10-04/2023 

Дрізд чорний/ 

Першотравневе/21-09/2024 

Зяблик/Першотравневе/21-09/2024 

Синиця велика/Лучки/04-04/2024 Полтав- 

ська обл Вільшанка/Лучки/02-04/2024 
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Отже, за результатами досліджень приналежності позитивних зразків 

від диких птахів при тестуванні ПЛР у реальному часі до обраних нами 

підтипів вірусу грипу А, не виявлено.  

Також нами проведено додаткове дослідження проб біологічного 

матеріалу від птахів Горобцеподібних, методом класичної ПЛР на виявлення 

гену PB1 вірусу грипу А. Результат наведено у рис 3.1. 

 

Рис. 3.1. Електрофореграма продуктів ампліфікації фрагменту гену PB1 

вірусу грипу А. Лунки К13, К11, К+ — позитивний контроль, лунка К- — 

негативний контроль, лунки № 4,7,12,13 — наявність гену PB1 вірусу 

грипу А, М100 — маркер молекулярних мас.  

Як свідчать результати електофореграми, зображені на рис. 3.1, при 

додатковому дослідженні проб біологічного матеріалу від птахів ряду 

Горобцеподібних, методом класичної ПЛР, нами було виявлено та 

підтверджено 4 позитивні зразки з наявністю гену PB1 вірусу грипу А, серед 

наступних видів птахів: дрізд чорний (Turdus merula), зяблик (Fringilla 

coelebs) — Харківська область, синиця велика (Parus major), мухоловка 

білошия (Ficedula albicollis) — Одеська область.  
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3.5 Вірусологічні дослідження диких птахів  

3.5.1 Вірусологічне дослідження ПЛР позитивних зразків від диких 

птахів. За результатами вірусологічного дослідження зразків біологічного 

матеріалу, не було ізольовано жодного ізоляту від диких птахів. Результати 

наведені в таблиці 3.9 та 3.10. 

Таблиця 3.9 

Результати вірусологічних досліджень ПЛР позитивних зразків від 

диких птахів I пасаж 

Назва проби 

К
іл

ь
к

іс
т
ь

 К
Е

 

1 пасаж  

РГА 
Доба спостереження  

та загибель КЕ 

1 2 3 4 5 

Зеленяк/Лучки/12-05/23 2 - - - - - 0 

Ластівка сільська/Лучки/14-05/23 2 - - - - - 0 

Зеленяк/Лучки/13-05/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Гайдари/09-04/23 2 - - - - - 0 

Дрізд чорний/Лучки/14-05/23 2 - - - - - 0 

Горобець хатній/Першотравневе/02-03/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Першотравневе/02-03-01/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Першотравневе/02-03-02/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Першотравневе/02-03-03/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Першотравневе/19-03-01/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Першотравневе/19-03-02/23 2 - - - - - 0 

Вільшанка/Гайдари/10-04/23 2 - - - - - 0 

Щиглик звичайний/Гайдари/10-04/23 2 - - - - - 0 

Вільшанка/Гайдари/11-04/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Гайдари/09-04/23 2 - - - - - 0 

Контроль 2 - - - - - 0 

Примітка: * — загибель КЕ відсутня. 

 

За результатами вірусологічних досліджень загибель курячих ембріонів 

не відбулась, а титр гемаглютинінів після розтину ембріонів становив 1:0.  
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Таблиця 3.10 

Результати вірусологічних досліджень ПЛР позитивних зразків від 

диких птахів II пасаж 

Назва проби 

К
іл

ь
к

іс
т
ь

 К
Е

 

2 пасаж 

РГА 
Доба спостереження 

та загибель КЕ 

1 2 3 4 5 

Зеленяк/Лучки/12-05/23 2 - - - - - 0 

Ластівка сільська/Лучки/14-05/23 2 - - - - - 0 

Зеленяк/Лучки/13-05/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Гайдари/09-04/23 2 - - - - - 0 

Дрізд чорний/Лучки/14-05/23 2 - - - - - 0 

Горобець хатній/Першотравневе/02-03/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Першотравневе/02-03-01/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Першотравневе/02-03-02/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Першотравневе/02-03-03/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Першотравневе/19-03-01/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Першотравневе/19-03-02/23 2 - - - - - 0 

Вільшанка/Гайдари/10-04/23 2 - - - - - 0 

Щиглик звичайний/Гайдари/10-04/23 2 - - - - - 0 

Вільшанка/Гайдари/11-04/23 2 - - - - - 0 

Синиця велика/Гайдари/09-04/23 2 - - - - - 0 

Контроль 2 - - - - - 0 

Примітка: * — загибель КЕ відсутня  

 

За результатами вірусологічних досліджень загибель курячих ембріонів 

не відбулась, а титр гемаглютинінів після розтину ембріонів становив 1:0. 

3.5.2 Вірусологічні дослідження архівних зразків вірусу грипу та 

вивчення біологічних властивостей вірусу грипу птиці. В наших 

дослідженнях ми також проводили роботу з біологічними матеріалом, 

відібраним від Горобцеподібних в попередні роки та який зберігався в 

колекції відділу вивчення хвороб птиці ННЦ «ІЕКВМ». Так, при дослідженні 

18 проб біологічного матеріалу, відібраного від чикотнів у 2021 році в 

Запорізькій області, було ізольовано гемаглютинуючий ізолят. Результати 

наведено в таблиці 3.11. 
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Таблиця 3.11 

Результати вірусологічних досліджень проб біологічного матеріалу, які 

були відібрані від чикотнів (Turdus pilaris) 
Н

о
м

ер
 п

у
л

у
 

К
іл

ь
к

іс
т
ь

т
ь

 п
р

о
б

 

ф
ек

а
л

ій
 у

 п
у

л
і 

К
іл

ь
к

іс
т
ь

 К
Е

 Доба 

спостереження 

та загибель 

КЕ 

1 пасаж Р
Г

А
 

Н
о

м
ер

 п
у
л

у
 

К
іл

ь
к

іс
т
ь

 К
Е

 Доба 

спостереження 

та загибель КЕ 

2 пасаж Р
Г

А
 

1 2 3 4 5 1 2 3 4 5 

1 4 3 1 - - - - 0 1 2 - - 1 - - 0 

2 5 3 - - - - - 0 2 2 - - - - - 0 

3 5 3 - 2 1 - - 0 3 2 1 1 - - - 1:8 

4 4 3 - 1 1 - - 0 4 2 1 1 - - - 1:512 

Всього 18                

Кон-

троль 
 3 - - - - - 0 

Кон-

троль 
2 - - - - - 0 

Примітка: * — загибелі не було КЕ 

При вірусологічному дослідженні зразків від чикотня, було ізольовано 

2 гемаглютинуючих ізолята чикотень/Богатир/М218914-(86-90)/24-02/21 

(активність 1:8 в РГА) та чикотень/Богатир/М218914-(91-94)/24-02/21 

(активність 1:512 в РГА). Подальші дослідження продовжувалися з ізолятом 

чикотень/Богатир/М218914-(86-90)/24-02/21. Третій та 4 пасажі були 

проведені також на КЕ. Результати наведені в таблиці 3.12. 

Наступним етапом досліджень було проведення ідентифікації 

гемаглютинуючого вірусу. Гемаглютинуючу активність виділеного вірусу 

визначали у реакції РЗГА із застосуванням референтних сироваток до 

ортоміксовірусів та авуловірусів. Результати наведено в таблиці 3.13 

Отже, згідно з результатами серологічної ідентифікації його віднесено 

до вірусу грипу А підтипу H7. Визначення повної антигенної формули було 

проведено в Інституті Фрідриха Льофлера за відповідними СОП. 

Встановлено, що повна антигенна формула становить H7N1. Таким чином 

повною назвою вірусу є чикотень/Богатир/М218914-(86-90)/24-02/21 підтипу 

вірусу грипу H7N1.  
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Таблиця 3.12 

Подальші вірусологічні дослідження вірусу  

чикотень/Богатир/М218914-(86-90)/24-02/21 

Номер проби  

К
іл

ь
к

іс
т
ь

 К
Е

 

Доба 

спостереже-

ння та 

загибель 

КЕ 

(3 пасаж) 

Р
Г

А
 

Номер проби 

К
іл

ь
к

іс
т
ь

 К
Е

 

Доба 

спостереже-

ння та 

загибель 

КЕ 

(4 пасаж) 

Р
Г

А
 

1 2 3 4 5 1 2 3 4 5 

чикотень/Богатир/М

218914-(86-90)/24-

02/21 нативний 

3 1 1 - - 1 1
:8

 

чикотень/Богатир/М

218914-(86-90)/24-

02/21 нативний 10
-1

 

4 - - 3 1 - 0 

чикотень/Богатир/М

218914-(86-90)/24-

02/21 нативний 10
-2

 

4 - - 4 - - 0 

чикотень/Богатир/М

218914-(86-90)/24-

02/21 нативний 10
-3

 

4 - - 4 - - 0 

чикотень/Богатир/М

218914-(86-90)/24-

02/21 розведення 10
-

1
 

3 - - - 2 1 1
:4

 

чикотень/Богатир/М

218914-(86-90)/24-

02/21 10
-1 

10
-1

 

4 - - 4 - - 0 

чикотень/Богатир/М

218914-(86-90)/24-

02/21 10
-1 

10
-2

 

4 - - 1 3 - 0 

чикотень/Богатир/М

218914-(86-90)/24-

02/21 10
-1 

10
-3

 

4 - - 4 - - 

1
:2

5
6

 

Контроль 3 - - - - - 0 Контроль 2 - - - - - 0 

Примітка: * — загибелі не було КЕ 

Таблиця 3.13  

Результати серологічної ідентифікації гемаглютинуючого ізоляту 

чикотень/Богатир/М218914-(86-90)/24-02/21 виділеного від чикотня 

Референтна сироватка Ізоляти для ідентифікації 

чикотень/Богатир/86-90/24-02/21 

1 2 

ортоміксовіруси 

Н1N1 1:32 

Н2N3 - 

Н3N8 - 

Н4N8 - 

Н5N1 - 
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Продовження табл. 3.7 

1 2 

Н5N2 - 

Н5N3 - 

Н5N8 - 

Н6N2 - 

Н7N1 1:128 

Н8N4 - 

Н9N7 - 

Н10N1 - 

Н11N9 - 

Н12N1 - 

Н13N6 - 

Н14N6 - 

Н15N9 1:16 

Н16N3 - 

параміксовіруси 

AaV-1 - 

AaV-2 - 

AaV-3 - 

AaV-4 - 

AaV-6 - 

AaV-7 - 

AaV-8 - 

AaV-9 - 

Також проведені дослідження з визначення біологічної активності, 

гемаглютинаційних властивостей чикотень/Богатир/М218914-(86-90)/24-

02/21, а також титру гемаглютинінів, що наведено в таблиці 3.14 

За результатами досліджень встановлено, що ізолят 

чикотень/Богатир/М218914-(86-90)/24-02/21 активно репродукувався в 

курячих ембріонах з накопиченням вірусу у ЕЕР через 36‒96 годин в титрі 

1:256‒1:1024 (РГА). При цьому відмічається, що активна гибель курячих 

ембріонів була вже через 36 та 48 годин відповідно. При вивченні 

біологічних властивостей, а саме здатності вірусу гемаглютинуючого ізоляту 

чикотень/Богатир/М218914-(86-90)/24-02/21 культивуватися на КЕ було 

виявлено наступний титр РГА 1:256, що свідчить про те, що він дуже активно 

репродукувався на курячих ембріонах, після тривалого зберігання за 

температурою мінус 80 ºС.  
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Таблиця 3.14 

Результати дослідження біологічної активності вірусу 

чикотень/Богатир/М218914-(86-90)/24-02/21 

Розведення 

Кіль- 

кість 

КЕ 

Доба* спостереження та загибель КЕ, год 
Титр в 

РГА 
1* 2* 3* 4* 5* 

12 24 36 48 60 72 84 96 108 120 

10
-1

 4        3   1:512 

10
-2

 4   1  1  1 1   1:256 

10
-3

 4   2  1   1   1:512 

10
-4

 4   2 1    1   1:512 

10
-5

 4   2 2       1:1024 

10
-6

 4 1   1    1 1  1:256 

10
-7

 4    2  1 1    1:1024 

10
-8

 4       1    1:512 

10
-9

 4           0 

10
-10

 4           0 

 

При його титруванні на КЕ встановлено, що інфекційний титр для 

чикотень/Богатир/М218914-(86-90)/24-02/21 склав 7,7 lg ЕІД50/0,1см
3
. Також 

встановлено, що вірус викликає гибель КЕ, тому нами був проведений 

підрахунок летального ембріонального титру, який склав 

6,74 lg ЕЛД50/0,1см
3
. Результати в таблиці 3.15 

Таблиця 3.15  

Узагальнені дані щодо біологічної активності, титру гемаглютиніну 

вірусу грипу, ізольованого від дикої птиці ряду Горобцеподібних 

Назва вірусу Інфекційний титр, lg /0,1 мл Титр в РГА 

ЕІД50 ЕЛД50 

чикотень/Богатир/М218914-

(86-90)/24-02/21 
7,7 6,74 1:256–1:1024 
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Р О З Д І Л  4   

О Б Г О В О Р Е Н Н Я  Т А  У З А Г А Л Ь Н Е Н Н Я  

Р Е З У Л Ь Т А Т І В  Д О С Л І Д Ж Е Н Ь  

Дикі птахи — є найголовнішим фактором поширення зоонозних 

інфекцій на цілі континенти. Значущі види вірусів, виділені від диких 

перелітних птахів, можуть опосередковано впливати на здоров’я людини. 

Серед них особливу небезпеку становлять: віруси грипу А та вірус 

лихоманки Західного Нілу. Ці патогени здатні передаватися через 

переносників або контакт із зараженим середовищем, що підкреслює 

важливість епідеміологічного нагляду та моніторингу перелітних птахів як 

потенційного джерела нових інфекцій [286, 4]. Оскільки птахи ряду 

Горобцеподібні відіграють значну роль у природних екосистемах і мешкають 

поблизу людей, вони можуть сприяти поширенню вірусів, зокрема вірусу 

грипу птиці. Горобцеподібні птахи можуть слугувати природним носіями цих 

вірусів та бути джерелом передачі свійським видам птахів [287, 288]. 

Ряд Горобцеподібних є найбільш численною групою птахів в Україні, 

яка налічує близько 177 видів та робить їх найпоширенішими птахами у 

найближчому до людини середовищі. До цієї групи належать співучі птахи з 

21 родини. Завдяки активному споживанню їжі, високій рухливості та 

широкому розповсюдженню, горобцеподібні мають важливе значення для 

екологічних систем, а також для життя людини. Серед 360 видів птахів, які 

мешкають майже у всіх регіонах України, значну увагу привертають 

птахи-синантропи — ті, що постійно або частково проживають поблизу 

житла людини. До них належать: горобці (що поширені по всій території 

України), галки (зустрічаються майже всюди), граки (адаптуються до 

урбанізованих ландшафтів і тісно пов’язані з людською діяльністю), сороки 

(осілі птахи), велика синиця (осілі в Україні), чорні дрозди (перелітні птахи), 

шпаки (є одними з найчисельніших птахів Європи), сірі мухоловки (гніздові 
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на всій території України, перелітні), снігурі, ластівки (один із 

найчисленніших перелітних видів). Враховуючи їх значну роль у природі та 

близькість до людських поселень, ці птахи можуть відігравати важливу роль 

у розповсюдженні вірусів, таких як, вірус грипу птиці та вірус лихоманки 

Західного Нілу.  

Перелітні птахи рідко використовують однакові місця зупинок навесні 

та восени. Це зумовлено складною взаємодією факторів навколишнього 

середовища, зокрема: напрямком переважних вітрів, погодними умовами, 

розташуванням джерел їжі, географічними бар’єрами (великі водоймища, 

пустелі, гірські хребти) [3, 4, 34, 105, 226, 289]. Оскільки ці чинники 

змінюються від сезону до сезону, маршрути міграції також варіюються, що 

впливає на динаміку передачі інфекцій. Весняний пік популяції комарів у 

Європі та Північній Америці збігається з весняною міграцією птахів. У 

помірних зонах Північної Америки, Європи та Середземномор’я 

захворюваність на вірус Західного Нілу досягає піку з липня по жовтень. З 

настанням зими активність комарів знижується, що призводить до падіння 

рівня інфікування серед птахів і людей майже до нуля. Вірус грипу А довше 

зберігається у водному середовищі за низьких температур, що сприяє 

збереженню інфекції взимку. У цей період відбувається велике скупчення 

водоплавних птахів, що підвищує ймовірність передачі вірусу між 

особинами. Деякі птахи, зокрема ворони та чайки, активно взаємодіють із 

стічними водами, сміттєзвалищами, гноєм, та іншими джерелами кишкових 

патогенів. Ці середовища можуть сприяти поширенню інфекцій серед птахів і 

подальшій передачі людям. Контроль екологічних ризиків, зокрема 

обмеження доступу птахів до забруднених середовищ, може допомогти 

знизити ймовірність поширення зоонозних інфекцій [3, 4, 290]. 

За останні 15 років вірус грипу А птиці став дуже серйозною 

проблемою не тільки у секторі промисловості (через дуже великі економічні 

збитки), але і для громадського здоров’я. Природнім резервуаром вірусу 

грипу птиці є кури та індички, а також дика птиця, яка здатна переносити 
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вірус на великі відстані. Вже відомі офіційно підтверджені випадки щодо 

здатності вірусу грипу долати міжвидовий бар’єр, які згадувались у 

літературних джерелах [18, 19, 34, 101, 291], та ВПГП H7N7 та H5N1 

інфікував людей по усьому світу, але насамперед раніше він інфікував 

виключно птахів [292]. За даними ВООЗ до кінця 2020 року в світі було 

виявлено 862 випадки серед людей, з яких 52,8 % закінчились смертю [293]. 

Основним шляхом поширення вірусу грипу серед людей є повітряно-

крапельна передача. Інфікування може відбутися через вдихання інфікованих 

крапель або їх висушених залишків, що містять вірусний матеріал, а також 

при безпосередньому контакті з хворими птахами. Це може спричинити 

розвиток тяжкого грипу, пневмонії та дихальної недостатності [294]. Окрім 

повітряно-крапельного механізму, можливими шляхами зараження також є: 

контакт із забрудненою водою, пряма інтраназальна або 

інтракон’юнктивальна інокуляція, використання необробленого пташиного 

посліду як добрива. За даними Європейського центру профілактики та 

контролю захворювань, до групи підвищеного ризику зараження вірусом 

грипу птиці входять: працівники дрібних тваринницьких ферм (найвища 

вразливість); працівники великих промислових птахоферм (дещо нижчий 

ризик) та особи, які працюють на бойнях та беруть участь у ліквідації 

інфікованих стад [295]. Таким чином, люди, що мають тривалий і тісний 

контакт з інфікованими птахами або їх виділеннями, є найбільш вразливими 

до інфікування вірусом грипу птиці, що підкреслює необхідність посиленого 

епідеміологічного нагляду та дотриманням обов’язкових заходів біобезпеки.  

Вірус лихоманки Західного Нілу — це найпоширеніший серед 

флавівірусів збудник енцефаліту, що має глобальне епідеміологічне 

значення, періодичні спалахи якого будуть повторюватись, але їх 

інтенсивність залежить від багатьох факторів. Надзвичайно теплі зими та 

будь-які зміни погодних умов підвищують ризики розширення зон та 

передачу ВЗН, не тільки птахам, ссавцям але і людям. Цей трансмісивний 

патоген циркулює в сільських і міських районах, заражаючи птахів, людей, 
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коней та інших ссавців. Розповсюдження вірусу визначається складною 

взаємодією між патогеном (вірусом), переносником (комарами), хребетними 

господарями (основними носіями вірусу), навколишнім середовищем. 

Кліматичний фактор, що впливає на передачу вірусу лихоманки Західного 

Нілу залежить від здатність комарів набувати, підтримувати та передавати 

вірус (компетентність переносника); динаміки популяції переносників, 

швидкістю реплікації вірусу в комарах, що значною мірою залежить від 

температури. Зміна клімату сприяє стабілізації вірусу в природних осередках 

(ендемізації). Найбільший вплив має: температура — підвищення сприяє 

швидшій реплікації вірусу в переносниках; опади — коливання кількості 

опадів впливає на чисельність комарів; відносна вологість і вітер — 

впливають на поведінку переносників та їхню взаємодію з хазяїнами. Останні 

кліматичні зміни сприяли поширенню ВЗН у нових регіонах та підтримці 

вірусу у таких зонах, як: Південна Європа, Західна Азія, Східне 

Середземномор’я, Канадські прерії, Частини США та Австралія. Оскільки 

кліматичні тенденції зберігатимуться й надалі, оцінка майбутнього ризику 

передачі ВЗН повинна враховувати вплив зміни клімату. Це дозволить 

посилити заходи епідеміологічного нагляду, розробити стратегії 

попередження спалахів, знизити ризики поширення вірусу в нові регіони 

[279, 296]. Зміни клімату відіграють ключову роль у глобальній епідеміології 

ВЗН і їх необхідно враховувати для ефективної боротьби з вірусом. 

Вірус грипу А та вірус лихоманки Західного Нілу є достатньо 

актуальними та поширеними інфекціями для України в останні декілька 

років, через географічне розташування, міграційні шляхи диких птахів, 

розвинену птахопромисловість та зміну кліматичних факторів, які ведуть за 

собою нові територіальні зони ураження (ЛЗН) та здатність вірусів долати 

міжвидовий бар’єр (вірус грипу А). У зв’язку з цим, потрібно створити 

епізоотологічний нагляд та систему контролю за розповсюдженням даних 

вірусів, аби попередити імовірні спалахи та захворюваність людей даними 

патогенами. У зв’язку з усім вищезазначеним, під час виконання наукових 
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досліджень було приділено увагу дослідженню епізоотичної ситуації в 

Україні та світі, а також вивченню циркуляції вірусів грипу А і вірусу 

лихоманки Західного Нілу серед диких птахів ряду Горобцеподібні на 

території України, у різних географічних зонах шляхом проведених 

серологічних, молекулярно-генетичних та вірусологічних досліджень.  

Нами проведено аналіз епізоотичної ситуації щодо вірусу грипу А та 

вірусу лихоманки Західного Нілу серед диких птахів ряду Горобцеподібні як 

на території України, так і в світі. Отже, за даними офіційних джерел, 

спалахи вірусу грипу А були зафіксовані майже по всій території України — 

на сході, півдні, заході та у центральній частині, як у приватному секторі, так 

і серед диких птахів. Найбільш вразливими територіями залишається південь 

країни, адже саме там зосереджені майже усі міграційні шляхи диких птахів 

[271–273]. Згідно з даними ВООЗ, ВПГП у світі реєструється й досі — у 

2022 році 84 країни реєстрували спалахи вірусу грипу птиці. Через те що 

ВПГП долає міжвидові бар’єри він починає становити загрозу не тільки для 

людства, а й для інших видів тварин, зокрема, диких птахів (лісових), 

морських ссавців, кажанів та м’ясоїдних тварин. Прикладом слугують 

виділені у 2023‒2024 рр. ізоляти від ворон (ряд Горобцеподібних, родина 

Воронових) в Японії — A/large-billed crow/Hokkaido/B067/2023 (H5N1) та 

A/large-billed crow/Hokkaido/B068/2023 (H5N1) [266]. Повідомлення про 

поширення вірусу грипу А серед морських ссавців у США; про виділення 

нових вірусів грипу серед кажанів, та дані, що вони можуть наражати на 

небезпеку людство; а також випадки поширення вірусу грипу А серед котів 

та собак у притулках, де було виділено генетично схожий ізолят з ізолятом 

вірусу грипу птахів Н7N2. Вплив вірусів грипу А викликає значне 

занепокоєння через їхній потенційний зоонозний та панзоотичний ризик, що 

підкреслює важливість моніторингу цих вірусів для ветеринарної медицини 

та громадського здоров’я. 

Що стосується вірусу лихоманки Західного Нілу — арбовірусної 

зоонозної хвороби, яка існує достатньо довго, то періодично її реєстрували 
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більше у теплих країнах, через особливості циркуляції в природному 

резервуарі, проте попри зміну клімату та міграції диких птахів, він 

поширюється на нові території викликаючи серйозні захворювання серед 

людей. Якщо для протидії вірусу грипу А розроблені заходи профілактики та 

біобезпеки, то з ЛЗН навпаки — вакцинації не існує. Дослідження 

підтверджують, що підвищення середніх температур сприяє поширенню 

вірусу лихоманки Західного Нілу (ВЗН), оскільки позитивно впливає на всі 

елементи зоонозного циклу, особливо на переносників (комарів) та природні 

резервуари (птахів). Крім того, наявність водно-болотних угідь у радіусі 

500 м сприяє циркуляції вірусу, як це зафіксовано в Іспанії [297, 298]. 

Передача ВЗН між птахами-господарями була продемонстрована у кількох 

видів, включаючи гусака звичайного, курку, чайку-кільчатку (Larus 

delawarensis), блакитну сойку (Cyanocitta cristata) та сороку чорноклюву 

(Pica hudsonia). Також встановлено, що заражена вода може бути джерелом 

інфекції, як це сталося у випадку з граком звичайним (Quiscalus quiscula) 

[182, 299, 300]. 

Дикі птахи вважаються основним резервуаром та господарями ЛЗН, але 

передача відбувається за рахунок комарів виду Cx. pipiens, 

Cx. quinquefasciatus, Cx. tarsalis, Cx. restuans. За літературними даними 

антитіла до вірусу ЛЗН були виявлені у 107 видів птахів, що належать до 

39 родин, та частиною цих птахів є ряд Горобцеподібні, найбільш серед них 

зареєстровані наступні види птахів — дрізд чорний (Turdus merula), 

кропив’янка прудка (Sylvia curruca), кропив’янка сіра (Sylvia communis), 

кропив’янка садова (Sylvia borin), кропив’янка чорноголова (Sylvia 

atricapilla), шпак звичайний (Sturnus vulgaris), горобець хатній (Passer 

domesticus), синиця велика (Parus major), синиця блакитна (Parus caeruleus), 

мухоловка строката (Ficedula hypoleuca), горихвістка чорна (Phoenicurus 

ochruros), вільшанка (Erithacus rubecula), ластівка сільська (Hirundo rustica), 

ластівка міська (Delichon urbica), сорока (Pica pica), войка (Garrulus 

glandarius), ворона чорна (Corvus corone), ворона сіра (Corvus cornix), 
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очеретянка ставкова (Acrocephalus scirpaceus) [279]. Наші дослідження 

показали серопозитивність у 100 % хатнього горобця (Passer domesticus), що 

підтверджує його роль як природного хазяїна ВЗН у всьому світі. Відомо, що 

цей вид демонструє високі показники серопозитивності у різних регіонах, а 

РНК вірусу може зберігатися понад 6 місяців після інфікування у 

лабораторно заражених особин [301]. 

При серологічному дослідженні сироваток крові на наявність антитіл 

до вірусу лихоманки Західного Нілу серед птахів ряду Горобцеподібних, 

встановлено, що Україна відноситься до ареалу поширення циркуляції ЛЗН з 

наступними результатами — при дослідженні 27 видів птахів від 11,1 % до 

100 % птахів мали антитіла до цього збудника, це підкреслює важливість 

подальших досліджень птахів ряду Горобцеподібних. Найвищий рівень 

серопозитивності було встановлено у таких видів птахів: вивільга (Oriolus), 

вільшанка (Erithacus rubecula) — 100 %, дрізд чорний (Turdus merula) — 

93,7 %, дрізд співочий (Turdus philomelos) — 73 %, костогризт 

(Coccothraustes coccothraustes) — 100 %, кропив’янка чорнологова (Sylvia 

atricapilla) — 100 %, мухоловка строката (Ficedula hypoleuca) — 100 %, 

мухоловка сіра (Muscicapa striata) — 100 %, очеретянка велика (Acrocephalus 

arundinaceus) — 100 %, очеретянка ставкова (Acrocephalus scirpaceus) — 

100 %, синиця велика (Parus major) — 100 %. Найбільша кількість 

позитивних зразків серед цих видів була виявлена в Одеській та Полтавській 

областях. У 2023 році загальний відсоток серопозитивності зі 105 зразків 

склав 25,7 % (n=27). У 2024 році загальний відсоток серопозитивності зі 

195 зразків склав 48,7 % (n=95). Також виявлено антитіла до вірусу ЛЗН у 

жовтку яйця від дрозда чорного (Turdus merula). Дані співпадають з даними 

інших досліджень в світі, та свідчить про зростання та поширення 

арбовірусної інфекції серед птахів ряду Горобцеподібні територією України. 

За даними ECDC у світі захворюваність ЛЗН серед людей була різною у різні 

роки, але пік реєстрації звернень відбувався саме у період з червня по 

жовтень, коли є сприятливі умови для розвитку комарів. Усього в період з 
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2021 по 2024 рік, кількість зареєстрованих випадків серед людей у Європі на 

ЛЗН склала 3658, з них смертельних 301, у США — 2946 випадків, з них 

160 смертельні. Серед тварин за той самий період в Європі кількість 

зареєстрованих птахів склала 1106, коней — 786 голів. Найбільш пікові роки 

щодо звернень на ЛЗН були у 2022 та 2024 році. У різних областях України 

також почало поширюватись захворювання серед людей щодо лихоманки 

Західного Нілу, зростаючи з кожним роком. Пік ЛЗН прийшовся на 2024 рік, 

коли було зареєстровано 50 випадків офіційних діагнозів. 

Нами проведено серологічні дослідження стосовно наявності антитіл 

до вірусу грипу А на території України серед птахів ряду Горобцеподібні та 

встановлено, що на території України були позитивні зразки сироваток крові 

від кропив’янки чорноголової (Sylvia atricapilla) (НПП «Подільські товтри», 

Хмельницька область), від чорного дрозда (Turdus merula) 

(РЛП «Нижньоворсклянський», Полтавська область) та від співочого дрозда 

(Turdus philomelos) (с. Першотравневе, Харківська область). Також при 

тестуванні в РЗГА жовтків яєць, встановлено титр антитіл 1:16 у чорного 

дрозда. Наші результати співпадають з дослідженнями інших вчених, а 

саме — при серологічному дослідженні в Китаї польових горобців (Passer 

montanus) на наявність антитіл до вірусу грипу А, більшість яких було 

відловлено в природі, а частина придбана в зоомагазинах, 94 зразки з 800 

були серопозитивними [92]. В Іспанії було проведено серологічне 

дослідження 39 зразків сироватки крові від хатніх горобців (Passer 

domesticus) на наявність антитіл до вірусу грипу А. Результати показали, що 

13 зразків були позитивними [303]. У період 2003–2006 років в Об’єднаних 

Арабських Еміратах було проведено дослідження великодзьобих круків 

(Corvus albicollis) на антитіла до підтипів H5N1, H7N1 та H9N2, однак 

позитивних результатів не отримано [304]. Наші власні дослідження також не 

виявили антитіл до вірусу грипу А серед представників родини Воронових. 

Під час весняної та осінньої міграції 2001 року на острові Гельголанд 

(Північне море) дослідили біологічний матеріал як від близьких мігрантів 
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(зяблик (Fringilla coelebs), співочий дрізд (Turdus philomelos)), так і дальніх 

мігрантів (кропив’янка садова (Sylvia borin), горихвістка звичайна 

(Phoenicurus phoenicurus)), однак вірус грипу А виявлений не був [305]. 

Разом із тим, наші дослідження показали наявність антитіл до вірусу грипу А 

у дальнього мігранта — кропив’янки чорноголової (Sylvia atricapilla), 

відловленої на території НПП «Подільські Товтри» (Хмельницька область). 

Наступним етапом нашої роботи були молекулярно-генетичні 

дослідження наявності РНК геному вірусу грипу А серед птахів ряду 

Горобцеподібних та подальше встановлення належності позитивних зразків 

до підтипів вірусу грипу Н1, Н3, Н4, Н5, Н6, Н7, Н9. Нами було встановлено, 

що при досліджені проб біологічного матеріалу від диких птахів (клоакальні 

змиви та фекалії), методом ПЛР у реальному часі та класичної ПЛР, 13 

зразків мали наявність РНК геному вірусу грипу А, а саме: зеленяк (Chloris 

chloris) — 2,3 %, горобець хатній (Passer domesticus) — 12,5 %, очеретянка 

ставкова (Acrocephalus scirpaceus) — 5,8 %, кобилочка солов’їна (Locustella 

luscinioides) — 100 %, дрізд чорний (Turdus merula) — 5,7 %, кропив’янка 

прудка (Sylvia curruca) — 8,3 %, синиця велика (Parus major) — 1 %, 

вільшанка (Erithacus rubecula) — 4,1 %, зяблик (Fringilla coelebs) — 20 %, 

мухоловка білошия (Ficedula albicollis) — 50 %. При встановлені належності 

зразків до обраних підтипів вірусу грипу А, а саме Н1, Н3, Н4, Н5, Н6, Н7, 

Н9 приналежності виявлено не було. Таким чином, при порівнянні з 

дослідженнями інших країн — в Єгипті були позитивні у ПЛР до вірусу 

грипу А до підтипу H5N1 зразки від чорного дрозда та сорокопуда-жулана 

[264]. В Японії було виділено ізоляти A/large-billed crow/Hokkaido/B067/2023 

та A/large-billed crow/Hokkaido/B068/2023 від ворон, з подальшим 

встановленням підтипу H5N1 та при генетичному аналізі ці штами мали 

схожість з вірусами грипу H5N1 в Північній Європі, також у 2004 році було 

виявлено геному вірусу грипу Н5N1 серед 9 великодзьобих ворон [68, 81, 

82]. При дослідженні мексиканських чечевиць, які також відносяться до ряду 

Горобцеподібні, в США, у 2-х особин було виявлено РНК вірусу грипу. У 
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В’єтнамі від ластівки виділено вірусу грипу H5N1. При дослідженні у 

Словаччині ластівок, було виділено підтипи вірусу грипу H4, H9, H10 та H11. 

Наявність РНК вірусу грипу А було встановлено від шпаків з Ізраїлю, 

Великої Британії, Австралії, Грузії, Словенії, Іраку та США з відсотком 

1,79 %. Нашими дослідженнями середній відсоток інфікованості птахів ряду 

Горобцеподібні у ПЛР склав 1,4 %.  

За результатами вірусологічних досліджень позитивних проб 

біологічного матеріалу у ПЛР — жодного ізоляту виділено не було. Проте, 

при дослідженні архівного зразка, який зберігався в ННЦ «ІЕКВМ» від 

чикотня (Turdus pilaris) — відібрано у 2021 році в Запорізькій області, 

ізольовано ізолят гемаглютинуючого вірусу чикотень/Богатир/М218914-(91-

94)/24-02/21. За результатами серологічної ідентифікації його віднесено до 

підтипу вірусу грипу H7N1. При дослідженні біологічних властивостей 

вірусу встановлено, що виділений ізолят від чикотня (Turdus pilaris) — 

чикотень/Богатир/М218914-(86-90)/24-02/21 дуже активно репродукувався на 

курячих ембріонах та при цьому мав високий інфекційний — 

7,7 lg ЕІД50/0,1см
3 

та летальний титр — 6,74 lg ЕЛД50/0,1см
3
, при цьому титр 

в РГА складає 1:256‒1:1024. Дослідження проведене в іншій країні показує 

нам, що в Японії був виділений ізолят у 2023‒2024 роках від ворон — 

A/large-billed crow/Hokkaido/B067/2023 (H5N1) та A/large-billed 

crow/Hokkaido/B068/2023 (H5N1) та також активно репродукувався на КЕ.  

Аналізуючи наші результати та порівнюючи їх з дослідженнями інших 

вчених по всьому світу, можна побачити, що за результатами імунологічних, 

молекулярно-генетичних, вірусологічних досліджень нами отримано нові 

знання щодо циркуляції вірусів грипу А та вірусу лихоманки Західного Нілу 

серед птахів ряду Горобцеподібні в Україні. Потрібно наголосити, що 

досліджень стосовно птахів ряду Горобцеподібних як потенційних 

переносників вірусу грипу А та вірусу ЛЗН в Україні немає. Проведені нами 

дослідження розкривають мету поставленого завдання та доповнюють 

наявну інформацію про епізоотичне та епідеміологічне значення.  
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В И С Н О В К И  

1. У дисертації представлено результати досліджень диких птахів ряду 

Горобцеподібних в Україні, що залучені до природної циркуляції та 

поширення вірусу грипу А та вірусу лихоманки Західного Нілу, в період 

2023‒2024 рр. Встановлено, що дрізд чорний (Turdus merula), співочий дрізд 

(Turdus philomelos), кропив’янка чорноголова (Sylvia atricapilla) є можливими 

потенційними носіями вірусу грипу за даними серологічного моніторингу; 

зеленяк (Chloris chloris), горобець хатній (Passer domesticus), очеретянка 

ставкова (Acrocephalus scirpaceus), кобилочка солов’їна (Locustella 

luscinioides), дрізд чорний (Turdus merula), кропив’янка прудка (Sylvia 

curruca), синиця велика (Parus major), вільшанка (Erithacus rubecula), зяблик 

(Fringilla coelebs), мухоловка білошия (Ficedula albicollis) — за даними ПЛР 

та чикотень (Turdus pilaris) — за даними вірусологічного моніторингу. Рівень 

серопозитивності до ЛЗН 18 видів диких птахів ряду Горобцеподібні 

(вивільга (Oriolus oriolus), вільшанка (Erithacus rubecula), дрізд чорний 

(Turdus merula), дрізд співочий (Turdus philomelos), костогриз (Coccothraustes 

coccothraustes), кропив’янка чорноголова (Sylvia atricapilla), мухоловка 

строката (Ficedula hypoleuca), мухоловка сіра (Muscicapa striata), очеретянка 

велика (Acrocephalus arundinaceus), очеретянка ставкова (Acrocephalus 

scirpaceus), синиця велика (Parus major)) коливався в середньому від 11 % до 

100 %, що свідчить про активну циркуляцію цього збудника в природному 

резервуарі в Україні.  

2. За результатами аналізу встановлено, що епізоотична ситуація щодо 

вірусу грипу А в світі та в Україні протягом 2021‒2024 рр. була напруженою. 

Це обумовлено здатністю вірусу грипу А долати міжвидовий бар’єр. У 

Європі в період 2021‒2024 рр. спалахи ВПГП реєструвались у 23 країнах, у 

тому числі що межують з Україною; також зареєстровано понад 4 000 

випадків ВПГП серед домашніх і диких птахів. В Україні у 2021‒2024 рр. 
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повідомляється про 29 спалахів ВПГП H5N1 та H5N8, що зареєстровані у 

12 областях. 

3. За епізоотологічним аналізом циркуляції вірусу лихоманки Західного 

Нілу у світі та в Україні встановлено, що його ареал в світі змінювався, в 

період 2021‒2024 рр. зафіксовано 3 658 випадків у Європі та 2 946 

зареєстрованих випадків серед людей у США. При цьому кількість 

зареєстрованих випадків серед тварин у Європі склала 1 106 випадків серед 

птахів та 786 — серед коней. Що стосується України, то в період 2021–

2024 рр. спалахи ЛЗН серед людей в офіційних зверненнях реєструвались у 

кількості 85 випадків у м. Києві та у 3 областях (Київська, Полтавська, 

Черкаська). 

4. У результаті серологічного моніторингу диких птахів ряду 

Горобцеподібні у різних регіонах України на наявність у них специфічних 

антитіл до вірусу лихоманки Західного Нілу встановлено, що серопозитивних 

птахів було виявлено як під час весняної та осінньої міграцій, так і під час 

зимівлі в Полтавській, Одеській, Харківській, Київській, Хмельницькій 

областях. У 2023 році загальна серопозитивність склала 25,7 %, а у 2024 

році — 48,7 %. Найбільшу кількість серопозитивних птахів було виявлено у 

Харківській (29 %) та Полтавській (51 %) областях. Встановлено коливання 

серопозитивності у різних регіонах, так у 2023 році в Харківській області 

вона становила 28,5 %, в Полтавській — 28 %, в Київській — 9 %; у 2024 

році у Харківській області — 29,2 %, Полтавській — 68,4 %, Одеській — 

17,4 %, Хмельницькій — 70 %. Під час дослідження жовтків за допомогою 

ІФА виявлено антитіла до вірусу ЛЗН у дрозда чорного (Turdus merula), що 

становить 100 % серопозитивності. 

5. У результаті серологічного моніторингу диких птахів ряду 

Горобцеподібні у різних регіонах України на наявність у них специфічних 

антитіл до вірусу грипу А, встановлено, що серопозитивних птахів було 

виявлено серед таких видів: кропив’янка чорноголова (Sylvia atricapilla) — в 

період гніздування 2024 року у Хмельницькій області (серопозитивна і до 
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ЛЗН); чорний дрізд (Turdus merula) — у весняну міграцію 2023 року у 

Полтавській області (серопозитивний до ЛЗН); співочий дрізд (Turdus 

philomelos) — в осінню міграцію 2024 року у Харківській області. 

Встановлено, що відбувалося коливання серопозитивності птахів в різних 

регіонах в різні роки: у 2023 році у Полтавській області — 0,78 %, у 

2024 році у Харківській — 2,6 % та Хмельницькій — 33,3 . Так, в 2023 році 

серопозитивність до вірусу грипу А була 0,67 %, а в 2024 році склала 1,2 %. 

Рівень інфікованості зріс у 2024 році, у порівнянні з 2023 роком. У той же час 

необхідно відзначити, що методом ІФА антитіл до вірусу грипу А в жовтках 

Горобцеподібних птахів виявлено не було. За результатами РЗГА до підтипу 

вірусу грипу H5 титру антитіл виявлено не було, проте до підтипу Н7 вірусу 

грипу титр антитіл склав 4 log2 у жовтку яйця від чорного дрозда 

(Хмельницька область). 

6. Молекулярно-генетичними дослідженнями встановлено наявність 

таргетного гена М вірусу грипу А у птахів ряду Горобцеподібних в різних 

регіонах України та у різні роки. Встановлено коливання інфікованості в 

різних регіонах за різними роками: так у 2023 році в Харківській області — 

1,19 %, у 2024 році — 4,2 %; у 2023 році в Полтавській області — 0,48 %, у 

2024 році — 1,28 %. Під час дослідження зразків зі Львівської, Київської та 

Хмельницької областей наявності таргетного гена М вірусу грипу А не 

виявлено. Необхідно зазначити, що найбільшу частку інфікованих птахів 

було виявлено в Одеській (6,4 %) та Харківській області (1,05 %). У 

результаті додаткового дослідження методом класичної ПЛР проб 

біологічного матеріалу від птахів ряду Горобцеподібні на наявність 

фрагмента гена PB1 вірусу грипу, нами було виявлено та підтверджено 

позитивні зразки серед наступних видів птахів: дрізд чорний (Turdus merula), 

зяблик (Fringilla coelebs) — з Харківської області, синиця велика (Parus 

major), мухоловка білошия (Ficedula albicollis) — з Одеської. У той же час, 

необхідно зазначити, що під час визначення приналежності позитивних 
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зразків до обраних нами підтипів вірусів грипу А, підтипів Н1, Н3, Н4, Н5, 

Н6, Н7, Н9 не встановлено. 

7. За результатами вірусологічних досліджень ПЛР-позитивних зразків 

вірусу грипу А ізольовано не було.  

8. Під час вірусологічних досліджень архівних зразків біологічного 

матеріалу (проб фекалій) від диких Горобцеподібних, зібраних в Запорізькій 

області у 2021 році від чикотня (Turdus pilaris), було ізольовано вірус грипу 

А/чикотень/Богатир/М218914-(86-90)/24-02/21. За результатами серологічної 

ідентифікації встановлено антигенну формулу вірусу грипу — Н7N1. 

Встановлено, що ізолят активно репродукувався у курячих ембріонах та мав 

високий інфекційний титр — 7,7 lg ЕІД50/0,1 см
3
 та летальний титр — 6,74 lg 

ЕЛД50/0,1см
3
. Гемаглютинаційна активність у РГА становила 1:256‒1:1024. 

Після подальших досліджень виділений ізолят можливо використовувати як 

антиген для тест-системи ІФА або як РНК-зонд для ПЛР. 
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П Р О П О З И Ц І Ї  В И Р О Б Н И Ц Т В У  

1. Одержані результати наукових досліджень рекомендуються до 

використання у навчальному процесі підготовки здобувачів вищої освіти за 

спеціальністю «Ветеринарна медицина» під час викладання курсів 

«Епізоотологія та інфекційні хвороби тварин», «Епідеміологія та інфекційні 

хвороби тварин», «Ветеринарна мікробіологія», «Ветеринарна вірусологія», 

«Зоонози та концепція «Єдине здоров’я»» та «Ветеринарна імунологія» у 

закладах вищої освіти України. 

2. Після подальших досліджень виділений ізолят можливо 

використовувати як антиген для тест-системи ІФА або як РНК-зонд для ПЛР. 
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