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Анотація. У даній статті представлені результати епізоотологічного 

аналізу даних сучасної, переважно іноземної, наявної інформації щодо 

виникнення та поширення SARS-CoV-2 серед різних видів  тварин.  

Використовували офіційні дані Держпродспоживслужби України та офіційні 

дані організації Всесвітньої охорони здоров'я тварин (МЕБ). Також було 

проведено аналіз доступної інформації опублікованої іноземними та 

вітчизняними вченими стосовно випадків захворювання та позитивних 

результатів досліджень на COVID-19 серед тварин. 

SARS-CoV-2 став найбільшою глобальною катастрофою в галузі охорони 

здоров’я з часів пандемії грипу 1918 року відомого як «іспанський грип», 

створивши безпрецедентну загрозу для всього людства, завдавши колосальних 

збитків світовій економіці. 

За останні два десятиліття спалахи коронавірусу викликали занепокоєння 

у всьому світі, включи випадки з важким гострим респіраторним синдромом 

(SARS), що зареєстрований у Китаї в 2003 році. Та спалах у 2012 році з 

Близькосхідним респіраторним синдромом (MERS). Коронавіруси, такі як 

MERS-CoV і SARS, разом із лихоманкою Ебола та грипом перебувають у списках 

інфекцій із пандемічним потенціалом . 

Коронавіруси спричиняють велику різноманітність захворювань у тварин, 

і їхня здатність викликати важкі захворювання худоби, таких як свині, корови, 

кури, собаки та коти, призвела до значних досліджень цих вірусів у останній 

половині двадцятого століття. 

Широкий спектр видів ссавців продемонстрував сприйнятливість через 

експериментальне зараження та в природних умовах під час тісного контакту 

з інфікованими людьми та іншими інфікованими тваринами. Але зафіксовано 

випадки коли люди можуть передати SARS-CoV-2 тваринам, особливо під час 

близького контакту. Такі випадки інфікування тварин SARS-CoV-2 було 

задокументовано по всьому світу. Більшість цих тварин заразилися після 

контакту з людьми з COVID-19, включаючи власників, доглядачів або інших осіб, 

які були в тісному контакті. 

Ключові слова: COVID 19; CoV; MERS-CoV; коронавіруси 

 

Вступ. У грудні 2019 року весь 

світ зіткнувся зі спалахом нової 

пневмонії, яку пізніше назвали 

коронавірусною хворобою (COVID-

19). Збудник хвороби дуже швидко  

поширився і призвів до значної 
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кількості захворювань і смертей в 

усьому світі, викликавши інфікування 

мільйонів людей. SARS-CoV-2 став 

найбільшою глобальною 

катастрофою в галузі охорони 

здоров’я з часів пандемії грипу 1918 

року відомого як «іспанський грип» P. 

Spreeuwenberg та ін. (Dec 2018), 

створивши безпрецедентну загрозу 

для всього людства, завдавши 

колосальних збитків світовій 

економіці. Вже в березні 2020 року 

Всесвітня організація охорони 

здоров’я оголосила пандемію (1-5) . 

За останні два десятиліття 

спалахи коронавірусу викликали 

занепокоєння у всьому світі, включи 

випадки з важким гострим 

респіраторним синдромом (SARS), 

що зареєстрований у Китаї в 2003 

році, та спричинив смерті майже 800 

людей у 33 країнах протягом восьми 

місяців (6-8).  Та спалах у 2012 році з 

Близькосхідним респіраторним 

синдромом (MERS). Коронавіруси, 

такі як MERS-CoV і SARS, разом із 

лихоманкою Ебола та грипом 

перебувають у списках інфекцій із 

пандемічним потенціалом . Згідно з 

наявними даними, рівень смертності 

від COVID-19 становить 4,4%, що 

набагато менше, ніж 10% для SARS і 

близько 30% для MERS-CoV. Але це 

не привід послаблювати заходи 

стримування та контролю так як вірус 

продовжує циркулювати і все ще 

залишається загрозою, тому що 

неможливо достеменно передбачити, 

коли може з’явитися новий штам, і 

залишається багато питань (9-12).  

COVID-19 є більш заразним, ніж 

SARS або MERS-CoV, і, що важливо, 

може передаватися латентно. Це 

пов’язано з тим, що багато людей з 

COVID-19 мають безсимптомний 

перебіг, або мають дуже легкі 

симптоми, тому вони не виконують 

належним чином карантинних заходів 

та продовжують поширювати 

інфекцію (13-16). 

Незважаючи на досвід інших 

попередніх пандемій і великих 

епідемічних подій, SARS-Cov-2 є 

унікальним у багатьох аспектах своєї 

природної історії. Він демонструє 

непередбачуваність початкових умов 

спалахів у локальному масштабі та 

роль випадкових ситуацій, типових 

для ранньої інвазії хазяїна, таких як 

можливість глобального поширення, 

під час якого інфікована людина 

передає вірус набагато більшій 

кількості людей, ніж у середньому, 

що збільшує невизначеність у кожній 

ураженій популяції людей та її 

епідеміологічній динаміці (17,18,19). 

Збудник COVID-19 був швидко 

ідентифікований як новий 

коронавірус, важкий гострий 

респіраторний синдром коронавірус 2 

(SARS-CoV-2). Вважається, що вірус 

виник у диких тварин і був переданий 

людям через проміжну 

неідентифіковану тварину-господаря 

(20,21). Так як перші випадки 

зараження COVID-19 в Ухані були 

скупчені навколо місцевого ринку 
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морепродуктів, що й породило 

припущення про тваринне 

походження вірусу, з можливістю 

того, що він міг подолати видовий 

бар’єр і заразити людей на ринку, а в 

подальшому викликало глобальну 

пандемію через передачу від людини 

до людини (22,23,24). Дані 

початкового розслідування в Китаї  

вказують на людину, яка з’їла змію, 

що з’їла кажана, який і був носієм 

вірусу. Але  інші вчені ставлять під 

сумнів цю гіпотезу , що 

унеможливлює достовірне 

встановлення факту первинного 

інфікування людини (25). 

Коронавіруси (CoV) є 

найбільшою групою вірусів, що 

належать до ряду Nidovirales , який 

включає родини Coronaviridae , 

Arteriviridae , Mesoniviridae та 

Roniviridae . Coronavirinae входять в 

одну з двох підродин родини 

Coronaviridae і отримав свою назву 

завдяки своїй специфічній структурі, 

що нагадує корону на зображенні під 

електронним мікроскопом, а іншу — 

Torovirinae . Коронавіруси 

Coronavirinae також поділяються на 

чотири роди: альфа-, бета-, гамма- та 

дельта-коронавіруси. Віруси 

спочатку були відсортовані за цими 

родами на основі серологічних ознак, 

але тепер вони розділені за 

філогенетичною кластеризацією.  Як і 

РНК-віруси загалом, коронавіруси 

(CoV) демонструють високу 

швидкість мутацій, що в поєднанні з 

їхньою сильною тенденцією до 

рекомбінації дозволяє їм подолати 

бар’єр виду господаря та 

адаптуватися до нових господарів 

(26,27,28). 

Усі віруси ряду Nidovirales є 

оболонковими несегментованими 

вірусами позитивної РНК. Усі вони 

містять дуже великі геноми для РНК-

вірусів, причому деякі віруси мають 

найбільші ідентифіковані РНК-

геноми, що містять до 33,5 кілобаз 

(кб). Основні відмінності в сімействах 

нідовірусів полягають у кількості, 

типі та розмірах структурних білків. 

Ці відмінності викликають значні 

зміни в структурі та морфології 

нуклеокапсидів і віріонів (29). 

Метою роботи було проведення 

аналізу поширення вірусу SARS-

CoV-2 серед різних видів тварин. 

Матеріали і методи 

досліджень. В роботі використані 

методи аналізу, синтезу, проведено 

епізоотологічний аналіз поширення 

збудника, проаналізовано та 

узагальнено дані науково-методичної 

та спеціальної літератури щодо 

поширення вірусу SARS-CoV-2 серед 

різних видів тварин, наукові 

публікації, офіційні дані Всесвітньої 

організації охорони здоров'я тварин 

(МЕБ) та матеріали мережі Internet. 

Результати. Коронавіруси 

спричиняють велику різноманітність 

захворювань у тварин, і їхня здатність 

викликати важкі захворювання 

худоби, таких як свині, корови, кури, 

собаки та коти, призвела до значних 

досліджень цих вірусів у останній 
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половині двадцятого століття (30). 

Наприклад, вірус трансмісивного 

гастроентериту (TGEV) і вірус 

епідемічної діареї свиней (PEDV) 

викликають важкий гастроентерит у 

молодих поросят, що призводить до 

значної захворюваності, смертності 

та, зрештою, економічних втрат (31-

33). PEDV нещодавно вперше 

з’явився в Північній Америці, 

спричинивши значні втрати молодих 

поросят (34-36). Вірус 

гемаглютинаційного енцефаломієліту 

свиней (PHEV) здебільшого 

призводить до кишкової інфекції, але 

має здатність вражати нервову 

систему, викликаючи енцефаліт, 

блювоту та виснаження у свиней. 

Кишковий коронавірус котів (FCoV) 

викликає легку або безсимптомну 

інфекцію у домашніх котів, але під 

час стійкої інфекції мутація 

перетворює вірус у 

високовірулентний штам FCoV, вірус 

інфекційного перитоніту котів 

(FIPV), що призводить до розвитку 

смертельної хвороби під назвою 

котячий інфекційний перитоніт (FIP). 

FIP має вологу та суху форми, подібні 

до захворювання людини, саркоїдозу. 

FIPV є тропним до макрофагів, і 

вважається, що він викликає 

аномальну експресію цитокінів і/або 

хемокінів і виснаження лімфоцитів, 

що призводить до летального 

захворювання (37,38). Однак для 

підтвердження цієї гіпотези необхідні 

додаткові дослідження. CoV великої 

рогатої худоби, щурячий CoV та вірус 

інфекційного бронхіту (IBV) 

викликають легкі та важкі інфекції 

дихальних шляхів у великої рогатої 

худоби (39-41), щурів та курей 

відповідно. CoV великої рогатої 

худоби завдає значних збитків у 

тваринництві, а також поширився на 

різноманітних жуйних тварин, 

включаючи лосів, оленів і верблюдів. 

На додаток до важких респіраторних 

захворювань, вірус викликає діарею 

(«зимова дизентерія» та «морська 

лихоманка»), що призводить до 

втрати ваги, зневоднення, зниження 

виробництва молока та збитків (39 ). 

Деякі штами IBV, γ-коронавірусу, 

також впливають на сечостатеві 

шляхи курей, викликаючи 

захворювання нирок. Інфекція 

репродуктивного тракту IBV значно 

знижує виробництво яєць, щороку 

спричиняє значні втрати в галузі 

виробництва яєць (42 ). Нещодавно 

новий коронавірус під назвою SW1 

був ідентифікований у померлої 

білухи (43). У печінці померлого кита 

з респіраторним захворюванням і 

гострою печінковою недостатністю 

виявлено велику кількість вірусних 

частинок. Хоча електронно-

мікроскопічних зображень було 

недостатньо, щоб ідентифікувати 

вірус як коронавірус, а секвенування 

рибонуклеїнових кислот виділених з 

тканини печінки чітко ідентифікувало 

вірус як коронавірус. Пізніше на 

основі філогенетичного аналізу було 

визначено, що це γ-коронавірус, але 

експериментально ще не 
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підтверджено, що цей вірус насправді 

є збудником хвороби у китів. Крім 

того, спостерігався великий інтерес 

до виявлення нових CoV кажанів, 

оскільки вони є ймовірними предками 

SARS-CoV і MERS-CoV, і за останнє 

десятиліття було ідентифіковано 

сотні нових коронавірусів кажанів 

(44,45). Не так давно відкрите ще одне 

нове сімейство нідовірусів, 

Mesoniviridae, було ідентифіковано як 

перші нідовіруси, які інфікують 

виключно комах-господарів (46). Ці 

віруси сильно відрізняються від 

інших нідовірусів, але найбільш тісно 

пов’язані з ронівірусами. За розміром 

вони становлять ~20 кб, займаючи 

середнє місце між великими та 

малими нідовірусами. Цікаво, що ці 

віруси не кодують ендорібонуклеазу, 

яка присутня у всіх інших 

нідовірусах. Ці атрибути свідчать про 

те, що ці віруси є прототипом нового 

сімейства нідовірусів і можуть бути 

відсутньою ланкою в переході від 

малих до великих нідовірусів (47). 

Широкий спектр видів ссавців 

продемонстрував сприйнятливість 

через експериментальне зараження та 

в природних умовах під час тісного 

контакту з інфікованими людьми та 

іншими інфікованими тваринами . На 

сьогоднішній день недостатньо 

наукових доказів, щоб ідентифікувати 

джерело SARS-CoV-2 або пояснити 

вихідний шлях передачі людині, який 

міг включати проміжного господаря 

(48-50). Але зафіксовано випадки 

коли люди можуть передати SARS-

CoV-2 тваринам, особливо під час 

близького контакту (51). Такі випадки 

інфікування тварин SARS-CoV-2 

було задокументовано по всьому 

світу. Більшість цих тварин 

заразилися після контакту з людьми з 

COVID-19, включаючи власників, 

доглядачів або інших осіб, які були в 

тісному контакті (52,53). Наразі 

достеменно не відомо всіх тварин, які 

можуть заразитися, та з численних 

повідомлень про інфікування тварин 

в усьому світі, ми бачимо, що це 

тварини-компаньйони, включаючи 

домашніх котів, собак, хом’яків і 

тхорів; тварини в зоопарках і 

заповідниках, включно з кількома 

видами великих кішок (наприклад, 

леви, тигри, снігові барси, пуми), та 

інші види тварин. 

Сприйнятливі тварини мають 

подібний людському інкубаційних 

період  2–14 днів. Клінічні прояви 

інфекції SARS-CoV-2 у тварин були 

симптоматичними (лихоманка, втрата 

апетиту, млявість, кашель, чхання, 

носові виділення та шлунково-

кишкові прояви в вигляді проносів та 

блювоти) а більшість тварин взагалі 

мали безсимптомний перебіг (54,55).  

На офіційному сайті World 

Organisation for Animal Health 

(WOAH) про спалахи SARS-CoV-2 

серед тварин повідомлялося з березня 

2020 року . На лютий 2024 року 

зареєстровано  загальну кількість 

випадків серед тварин 775 в 36 

країнах світу у 29 різних видів тварин.  
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Перший випадок SARS-CoV-2 у 

тварин було офіційно повідомлено 

WOAH Гонконгом (SARC) 29 лютого 

2020 р. це була собака. Тварину 

помістили на карантин 26 лютого 

2020 року після того, як її власника 

госпіталізували через інфікування 

COVID-19. У даної собаки в 

карантинній установі були взяті 

мазки з носа, порожнини рота, прямої 

кишки, а також фекалій. Зразки носа 

та порожнини рота дали позитивний 

результат на SARS-CoV-2, 

досліджували методом rRT-PCR . В 

подальшому продовжили відбір 

зразків з носа, мазки взяті 2 числа 5 і 

9 березня тести продовжували бути 

позитивними. Усі зразки мазків, взяті 

12 і 13 березня, виявилися 

негативними. Результати тестів 

підтверджують, що собака була 

інфікована SARS-CoV-2. Проте 

жодної клінічної ознаки за час 

карантину виявлено не було. Після 

завершення карантину та чергових 

негативних результатів тестування 

тварину повернули власнику.  

Географічне поширення спалахів 

SARS-CoV-2 серед тварин у всьому 

світі показано на малюнку 1. Фото 

взято з офіційного сайту WOAH.  

 

 
Малюнок 1. Розповсюдження спалахів SARS-CoV-2 у всьому світі, фото 

з сайту WOAH (станом на 30 червня 2023 р.). Розмір точки на карті 

пропорційний кількості повідомлених спалахів. 

 

Згідно з дослідженнями 

провідних вчених (Shi J et al, 2020; 

Bosco-Lauth AM et al, 2020; Sit THC et 

al, 2020; Zhai X et al, 2020) собаки 

мають низьку сприйнятливість до 

SARS-CoV-2 і не мають клінічних 

ознак або передачі від собаки до 

собаки, можливо, через низький 

рівень ACE2 у дихальних шляхах (56-

59). Але огляд зареєстрованих даних 
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WOAH показує, що фіксувалися деякі 

поодинокі випадки, коли у собак все 

ж таки проявлялися клінічні ознаки. 

Наприклад у собаки з  Фінляндії були 

зареєстровані слабкі респіраторні 

клінічні ознаки, такі як  кон'юнктивіт, 

кашель, задишка і слабкість, хвороба 

закінчилася одужанням. Також були і 

більш серйозні прояви симптомів 

хвороби у собаки породи лабрадор в 

Об'єднаному Королівстві, що 

проявлялися шлунково-кишковими та 

респіраторними клінічними 

ознаками, включаючи блювоту, 

діарею, втрату апетиту, млявість, 

кашель і дещо підвищена температура 

тіла, прискорене серцебиття та здуття 

живота, дана тварина загинула. Та 

значна більшість собак все ж таки не 

виявляла жодних симптомів взагалі 

(60,61).   

В той же час котячі (домашні 

коти, тигри, леви та споріднені 

тварини в зоопарках) проявляли 

симптоми хвороби значно частіше. 

Так у домашніх кішок спостерігали 

слабкість, чхання і виділення з носа. В 

окремих випадках проявлялася 

задишка, хрип, хропіння, утруднене 

дихання, двосторонні виділення з 

носа,  виділеннями з очей, блювота та 

проноси (62,63). 

У зоопарках тигри та леви 

проявляли як легкі респіраторні 

симптоми та одужання через тиждень 

так і демонстрували симптоми 

важкого дихання, кашлю та чхання, 

втрати апетиту. Деякі з тварин 

загинули. 

У Сполучених Штатах Америки 

фіксували значну кількість випадків 

зараження дикі білохвості олені 

вірусом SARS-CoV-2. Повідомлень 

про клінічні ознаки інфекції у оленів 

не надходило. Вчені зазначили, що 

більш ранні дослідження показали, 

що олені можуть бути 

експериментально заражені вірусом. 

А деякі дикі олені навіть мали 

антитіла до вірусу (64-66). 

На спеціалізованих норкових 

фермах, починаючи з нідерландської 

провінції Брабант виявляли 

коронавірусну інфекцію COVID-19 у 

норок. У тварин відмічали проблеми 

із травленням і диханням. Відомо, що 

SARS-CoV-2 здатний інфікувати 

широкий спектр ссавців, але 

найбільшу кількість інфекцій SARS-

CoV-2, не пов’язаних із людиною, 

було виявлено у норок, котячих, собак 

і оленів. З огляду цих даних можна 

зробити висновки, що значна частина 

заражених тварин мала безпосередній 

контакт з людьми. Це були домашні 

улюбленці такі як коти та собаки, 

тварини які живуть в зоопарках та 

промислові тварини такі як норки, всі 

вони так чи інакше контактують з 

людьми (67-68). 

Висновки та перспективи 

подальших досліджень. За останні 

три десятиліття відбулася поява 

кількох різних коронавірусів у тварин 

та людей, які спричиняють 

різноманітні захворювання людини та 

різних видів тварин. Нові 

коронавіруси також були виявлені в 
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дикій природі або диких популяціях, 

які утримуються в неволі, що 

викликає значне занепокоєння щодо 

швидкості їх поширення та 

мутаційних властивостей . Цілком 

ймовірно, що ці віруси 

продовжуватимуть з’являтися та 

розвиватися, спричиняючи спалахи як 

у людей, так і у тварин відповідно, 

завдяки своїй здатності 

рекомбінувати, мутувати та 

інфікувати численні види та типи 

клітин. Так і COVID-19 все ще 

залишається значною загрозою бо 

неможливо достовірно передбачити, 

коли може з’явитися новий штам 

викликавши нові спалахи хвороби, 

що викликає багато різних питань. 

Тому дуже важливо продовжувати 

дослідження коронавірусів, їх 

патогенезу, для кращого розуміння 

здатності цих вірусів долати 

міжвидові бар’єри. Це значно 

допоможе здатності передбачити, 

коли і де можуть виникнути 

потенційні епідемії. Через міжвидову 

передачу CoV та еволюцію нових 

вірусів дуже важливо визначити їх 

природні резервуари та можливі 

обставини, за яких відбувається їх 

передача. Тому інвестиції в науку з 

фокусом на єдиному здоров’ї будуть 

допомагати боротися з майбутніми 

зоонозами та ретельно стежити за 

станом екосистеми, щоб обмежити 

втручання людини та мінімізувати 

вплив на взаємодію між людиною та 

дикою природою. 
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STUDY OF THE SARS-COV-2 GLOBAL DISTRIBUTION AMONG 

DIFFERENT ANIMAL SPECIES 

A. V. Molozhanova 

 

Abstract. This article presents the results of an epidemiological analysis of the 

data of modern, mainly foreign, available information on the occurrence and spread 

of SARS-CoV-2 among various animal species. We used official data from the State 

Service of Ukraine on Food Safety and Consumer Protection and official data from the 

World Animal Health Organization (OIE). An analysis of available information 

published by foreign and domestic scientists on cases of the disease and positive results 

of studies for COVID-19 among animals was also carried out. SARS-CoV-2 was the 

biggest global public health disaster since the 1918 influenza pandemic known as the 

"Spanish flu", creating an unprecedented threat to all of humanity, causing colossal 

damage to the global economy. Over the past two decades, coronavirus outbreaks have 

caused concern around the world, including cases of severe acute respiratory 

syndrome (SARS) reported in China in 2003. And the outbreak in 2012 with Middle 

East Respiratory Syndrome (MERS). Coronaviruses such as MERS-CoV and SARS, 

along with Ebola and influenza, are on the lists of infections with pandemic potential. 

Coronaviruses cause a wide variety of diseases in animals, and their ability to cause 

severe illness in livestock such as pigs, cows, chickens, dogs, and cats led to significant 

research on these viruses in the last half of the twentieth century. A wide range of 

mammalian species have demonstrated susceptibility through experimental 

contamination and in vivo through close contact with infected humans and other 

infected animals. But there have been cases in which people can transmit SARS-CoV-

2 to animals, especially during close contact. Such cases of SARS-CoV-2 infection in 

animals have been documented around the world. Most of these animals became 
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infected after coming into contact with people with COVID-19, including owners, 

caretakers, or others who were in close contact. 

Keywords: COVID 19; CoV; MERS-CoV; Coronavirus 


