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Розглянуто епізоотичну ситуацію щодо грипу птиці та людини в Україні, обумовлену субтипами 
вірусу грипу A: H1N1 та H7N9. Показано сумірний аналіз наявних засобів діагностики пташиного грипу 
у птиці та людини та їх придатність, визначено варіабельність генетичних маркерів пташиних 
штамів вірусу грипу A у птиці та людини. Представлено епізоотичну ситуацію щодо поширеності 
пташиного грипу у світі та Україні, проаналізовано різні засоби діагностики пташиного грипу в порів-
нянні, варіабельність генетичних маркерів пташиних штамів вірусу грипу A у двох субтипів. Вказано, 
що природним резервуаром вірусу і причиною розповсюдження епізоотії є перелітні водоплавні птахи, 
які завдяки своїй природній резистентності найменш сприйнятливі до інфекції і в процесі міграції можуть 
подолати великі відстані. Згідно з літературними даними, деякі пташині штами вірусу грипу A, зокрема 
субтипів H1N1 та H7N9, є небезпечними для людини та часто призводять до летального наслідку. 
Дані досліджень, отримані з діагностичного або біологічного матеріалу, повинні бути підтверджені 
специфічністю методу, а не тільки молекулярно-біологічними методами, для встановлення їх вірогідності. 
Виникає необхідність швидкого отримання результатів дослідження. Для успішного проведення заходів, 
які призведуть до скорочення смертності та зниження ризику розповсюдження інфекції, необхідно 
проводити регулярний моніторинг спалахів інфекції, епідемій, а також своєчасну її діагностику. 
Велике практичне значення для діагностики пташиного грипу та інших інфекційних захворювань на 
сьогодні має метод полімеразної ланцюгової реакції (ПЛР), запроваджений у багатьох лабораторіях 
світу. Але цей метод потребує використання дорогого обладнання і витратних матеріалів та є для 
багатьох лабораторій дорогим і економічно неефективним методом.
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The epizootic situation of avian influenza in birds and humans in Ukraine, caused by subtypes A H1N1 and 
H7N9 is being reviewed. A comparative analysis of the existing methods for diagnosing avian influenza in birds and 
humans and their suitability is shown, and the variability of avian influenza genetic markers in birds and humans is 
determined. An epizootic situation on the prevalence of avian influenza in the world and Ukraine is presented, vari-
ous methods for diagnosing avian influenza virus in comparison are analyzed, the variability of genetic markers of 
avian influenza in the two subtypes is analyzed. It is shown that the natural reservoir of the virus and the cause of the 
spread of the epizootic are migratory waterfowl, which, due to their natural resistance, are the least susceptible to 
infection and can travel long distances during migration. According to the literature, some strains of the avian in-
fluenza virus, in particular H1N1 and H7N9, are unsafe for humans and often lead to death. Research data obtained 
from diagnostic or biological material must be confirmed by the specificity of the method and not only molecular — 
biological to establish their reliability. There is a need to quickly obtain research results. For successful measures 
that will lead to a reduction in mortality and reduce the risk of spreading the infection, it is necessary to conduct 
regular monitoring of the foci of infection, epidemics, as well as its timely diagnosis. Polymerase chain reaction 
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(PCR), which is accepted in many laboratories around the world, is of great practical importance for the diagnosis 
of avian influenza and other infectious diseases. However, this method requires the use of expensive equipment and 
consumables and for many laboratories it is an expensive and not a cost-effective method.

Keywords: AVIAN INFLUENZA, LABORATORY DIAGNOSIS, POLYMERASE CHAIN 
REACTION (PCR), PANALISIS, RFLP-ANALYSIS, GENETIC MARKERS, GENOTYPE VARI
ABILITY, PHYLOGENETIC ANALISIS

Пташиний грип (Avian influenza) — 
висококонтагіозне інфекційне захворюван
ня, яке характеризується високою (до 100 %) 
смертністю птиці. Етіологічним фактором, 
що викликає це захворювання, є РНК-вмісний 
вірус грипу A (Inf luenza A virus) з родини 
Orthomyxoviridae. Віріони плеоморфні, найчас
тіше сферичної форми, діаметром 80–120 нм. 
Ліпопротеїнова оболонка віріона має у складі 
глікопротеїди — гемаглютинін (H) та нейрамі
нідазу (N), які утворююють шипи на її поверхні. 
Встановлено 16 субтипів H та 9 субтипів N, 
поєднання яких зумовлює велику кількість ан
тигенних варіантів вірусу грипу A (близько 50). 
Основна маса їх циркулює у популяціях диких 
водоплавних птахів, які є природним резерву
аром збудника інфекції. На відміну від птахів, 
у людській популяції до недавнього часу цирку
лювали штами, асоційовані лише з трьома суб
типами H (H1, H2, H3) та двома субтипами N 
(N1, N2). Однак в останні десятиліття зафіксо
вано випадки зараження людини невластивими 
для людської популяції субтипами вірусу гри
пу A: H7N7, H7N3, H9N2 та H5N1. Для птиці 
найбільш патогенними є субтипи H1 та H7 [2, 
6, 19]. Природним джерелом вірусу і причиною 
поширення епізоотії є перелітні водоплавні 
птахи. Вони мають природну резистентність, 
що робить їх найменш сприйнятливими до ін
фекції, і в процесі міграції можуть подолати ве
ликі відстані. До ураження пташиним грипом 
сприйнятливі не тільки птахи, але й інші дикі 
та свійські тварини.

Проблеми варіабельності генетичних 
маркерів пташиних штамів вірусу грипу A суб
типів H1 та H7 розглядали у своїх дослідженнях  
В. І. Болотін, А. П. Геріловіч, В. О. Загребель
ний, А. О. Меженський, В. О. Постоєнко, 
В. А. Прискока, М. А. Сапачова, С. І. Симонен
ко, Б. В. Сорочинський, Б. Т. Стегній та інші. 
Значну увагу цьому питанню приділяють вче
ні інших країн: Ф. Сідоті, Ф. Ріццо, К. Коста, 

С. Шивакоті, Х. Іто, Т. Мурасе, Е. Оно, Н. Така
кава, Т. Ямашіро, О. Оцукі та інші.

Проаналізувавши результати досліджень 
багатьох лабораторій світу, однією з яких є GD 
Animal Health, дійшли висновку про прове
дення моніторингу всіх штамів вірусу грипу A. 
В Україні використовують тест-систему Influ-
enza A Virus Antibody Test Kit (IDEXX Influen-
za A), за допомогою якої знаходять антитіла до 
усіх штамів вірусу грипу A. Лабораторія серо
логії «ЦВД» цією тест-системою користується 
з 2005 р., щo у міжнародних порівняльних 
дослідженнях підтверджує вірогідність отри
маних результатів [24]. Останнім часом знову 
постає проблема пташиного грипу в Україні. 
Для запобігання нищівним наслідкам інфек
ції за найменшої підозри варто проводити 
діагностичний моніторинг.

Мета статті — аналіз епізоотичної 
ситуації щодо грипу птиці в Україні, зумовле
ного субтипами H1N1 та H7N9, порівняльний 
аналіз різних методів діагностики пташиного 
грипу та їхню придатність, дослідження ва
ріабельності генетичних маркерів пташиних 
штамів вірусу грипу A.

Завдання — визначити епізоотичну си
туацію щодо поширеності пташиного грипу 
в Україні та світі; проаналізувати різні методи 
діагностики пташиного грипу в порівнянні; 
аналізувати варіабельність генетичних мар
керів пташиних штамів вірусу грипу A.

Згідно з дослідженнями багатьох нау
ковців, субтипи H1 та H7 вірусу грипу A є най
більш патогенними і призводять до летальних 
випадків серед птиці та людей. Вірус грипу A 
є вкрай мінливим, характеризується високим 
рівнем мутації. Навіть низькопатогенні субтипи 
вірусу завдяки варіабельності спричиняють 
загибель птиці.

Зараження відбувається повітряно-
крапельним або фекально-оральним меха
нізмом передачі. Інфекція може проходити 
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безсимптомно, але може спричинити захворю
вання дихальної системи, а в гострій формі — 
летальний результат.

Завдяки своїй швидкій розповсюдже
ності пташиний грип нотифікується та моні
ториться Міжнародним епізоотичним бюро. 
Навіть у розвинених європейських країнах 
існує державна програма моніторингу всіх 
стад на циркуляцію вірусу грипу A, що про
водиться мінімум один раз на рік.

У Гонконзі в 1997 р. було вперше за
реєстровано пташиний грип у людини. Інфі
кування людей збіглося з епідемією високо-
патогенного штаму вірусу субтипу H1N1, 
який спричинив важке захворювання дихаль
них шляхів у 18 осіб, з яких 6 померло. Під 
час лабораторних досліджень було підтвер
джено, що збудником хвороби є той самий 
штам, що й серед популяції свійських птахів, 
і хворі контактували з інфікованою свійською 
птицею.

Провівши моніторинг країн Східної 
та Західної Європи, а саме Румунії, Польщі, 
Угорщини, Болгарії, Нідерландів, Швейцарії, 
Австрії, Німеччини, спостерігали спалахи 
пташиного грипу серед диких та перелітних 
птахів у 2016 р. Цього ж року в Україні ви
падки пташиного грипу були зареєстровані 
в Чернівецькій (Кіцманський р-н) та Херсон
ській обл. (рис. 1) [1]. 

В Україні діагностика грипу птиці про
водиться комплексно з урахуванням епізоото
логічних даних, клінічних симптомів, патолого
анатомічних змін та лабораторних досліджень.

Грип птиці необхідно диференціювати 
від інших захворювань — таких, як інфек
ційний ларинготрахеїт, ньюкаслська хвороба, 
пастерельоз, респіраторний мікоплазмоз [3, 
10]. Саме тому до методу діагностики грипу 
птиці висувають низку вимог за показниками 
специфічності, чутливості, відтворюваності 
та тривалості проведення аналізу [5].

Рис. 1. Схема основних перелітних шляхів осінньої міграції птиці в Україні [23]
Fig. 1. Scheme of main migratory routes of autumn migration of poultry in Ukraine [23]
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За лабораторної діагностики особливе 
місце займає високочутливий метод поліме
разної ланцюгової реакції (ПЛР). Цей метод 
базується на ампліфікації специфічних діля
нок геному певного субтипу збудника. Висока 
чутливість, специфічність та короткий час про
ведення аналізу роблять його перспективним 
при діагностиці грипу птиці. Але проведення 
та облік результатів ПЛР аналізу вимагає вико
ристання коштовного обладнання та реактивів 
і тому не завжди є доступним для лабораторій, 
які мають ресурсні обмеження [12, 22].

Тому важливим є розробка простих 
і чутливих експрес-методів діагностики пта
шиного грипу, адаптованих до місцевих умов. 
Одним із таких є новий підхід, заснований на 
ПЛР, суміщений з аналізом поліморфізму до
вжин рестрикційних фрагментів РНК (ПЛР-
ПДРФ). Дослідниками раніше розроблено 
реакційну суміш та оптимізовано умови про
ведення реакції RT-LAMP для діагностики 
пташиного грипу субтипу H1N1 [14, 18, 21].

При визначенні антитіл до пташиних 
штамів вірусу грипу A за спалаху ендемії 
1997 р. стандартний аналіз інгібування гем-
аглютинації для серологічного виявлення 
інфекції грипу у людини показав низьку 
чутливість. 

Тому був запропонований чутливіший 
метод мікронейтралізації та H1-специфічний 
непрямий метод ELISA (імуноферментний 
аналіз) для визначення антитіл до пташиних 
штамів вірусу грипу A в людини. Чутливість 
і специфічність значно зростали при поєднан
ні цих методів із Вестерн-блотингом. За визна
чення антитіл до H1 у дорослих у віці від 18 до 
59 років максимальну чутливість (80 %) і спе
цифічність (96 %) досягали при застосуванні 
мікронейтралізації в поєднанні з Вестерн-бло
тингом. Максимальну чутливість (100 %) і спе
цифічність (100 %) досягали при застосуванні 
непрямого методу ELISA в поєднанні з Вес
терн-блотингом за визначення антитіл до H1 
у сироватці дітей віком до 15 років. Алгоритм 
такого поєднання можна використовувати 
при проведенні сероепідеміологічних дослі
джень спалахів грипу, зумовлених субтипом 
H1N1 [11]. Було також показано, що високо-
патогенні нейротропні варіанти пташиних 

штамів вірусу грипу A субтипу H1N1 можуть 
бути швидко виділені на мишах [4].

Крім того, ще в 1995 р. для швидкого 
визначення послідовності сайту розщеплен
ня H, маркера потенціалу вірулентності пташи
них штамів вірусу грипу A, була використана  
RT-PCR (полімеразна ланцюгова реакція у ре
альному часі). Ця методика у поєднанні з сек
венуванням сайту розщеплення H може слу
гувати швидким та чутливим методом оцінки 
потенційної вірулентності пташиних штамів 
вірусу грипу A. Хоча проведення RT-PCR 
потребує дорожчого обладнання та реактивів, 
ніж ПЛР, облік результатів RT-PCR не по
требує додаткового обладнання та реактивів, 
що робить використання RT-PCR фінансо
во вигіднішим, ніж ПЛР. Раннє виявлення 
пов’язаних з вірулентністю послідовностей на 
сайті розщеплення H у польових ізолятах віру
су допоможе краще контролювати грип серед 
величезної популяції свійської птиці [20].

Перспективним є використання полі
морфізму довжин рестрикційних фрагментів 
для ідентифікації штамів вірусу грипу A, проте 
ця методика, як і ПЛР, потребує електрофоре
тичного розподілу продуктів реакцій і тому 
є економічно затратною. 

З часом науковці розробили простий 
молекулярний метод швидкого генотипування 
для моніторингу внутрішніх генів цирку
люючого вірусу грипу A. Стратегію субти
пування вірусу було протестовано наосліп 
на 10 контрольних вірусах кожного субти
пу H1N1, H3N2 і H5N1 (всього на 30 зразках) 
і виявлено високу її ефективність. Надалі 
було розроблено стандартизований метод 
генотипування, який використовувався для 
ідентифікації джерела внутрішніх генів 51 ві
русу грипу A, виділеного від людей у Гонконзі 
в ході спалахів 1997–1998 рр. і одразу після 
них. Також цю методику використовували 
для характеристики внутрішніх генів двох 
ізолятів вірусу субтипу H9N2, отриманих 
у Гонконзі в 1999 р. [13].

Пізніше для швидкого визначення ві
русу грипу A субтипів H1 і H7 було розро
блено метод зворотної ПЛР у реальному часі 
(RRT-PCR). Суть цього методу полягає в вико
ристанні одностадійного способу визначення 
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флуоресцентних зондів. Межа визначення — 
близько 1000 копій мішені-РНК. За допомо
гою цього методу можна визначити 0,1 % від 
50 % інфекційну дозу для курячих ембріонів. 
Для аналізу субтипів вірусу грипу A межа 
визначення — 103–104 копії мішені-РНК. 
Чутливість і специфічність цього методу без
посередньо порівнювалася зі стандартними 
методиками для визначення вірусу грипу A: 
виділення вірусу на курячих ембріонах і суб
типування H у реакції інгібування гемаглюти
нації. Порівняння проводились на 1550 зраз
ках трахеї та клоачних мазках від різних видів 
птахів і мазках, узятих з навколишнього сере

довища на ринках живої птиці в Нью-Йорку 
і Нью-Джерсі (США). Результати RRT-PCR 
корелювали з результатами виділення вірусу 
грипу A на курячих ембріонах у 89 % зразків. 
Інші зразки були позитивними при визначенні 
тільки одним із методів. Загалом чутливість 
та специфічність H7- і H1-специфічних аналі
зів була схожа з методом виділення вірусу на 
курячих ембріонах і реакції інгібування гема
глютинації [15].

Загальними недоліками розглянутих 
вище методів є значна тривалість проведен
ня досліджень, неможливість диференціації 
вірусу від інших близькоспоріднених видів 
та використання великої кількості патоло
гічного матеріалу.

Результати досліджень діагностичного 
матеріалу за допомогою жодної молекулярно-
генетичної методики чи протоколу детекції 
збудника того чи іншого захворювання не 
можна вважати вірогідними, якщо немає пря
мих доказів специфічності реакції. Критерієм 
її у кожній окремо взятій постановці слугують 
контролі реакції. Негативний контроль дово
дить дослідникові факт специфічності отри
маних результатів та відсутності контамінації 
застосованих компонентів реакційної суміші. 
Позитивний контроль реакції забезпечує дока
зову базу щодо активності компонентів реак
ційної суміші [8].

Питання створення та застосування 
позитивного контролю реакції при дослі
дженні матеріалів на інфекції, зумовлені РНК-
вмісними вірусами, постає гостро, оскільки 
РНК-матриці є доволі нестабільними струк

турами. Вони зазнають швидкого руйнування 
при заморожуванні та під впливом ендогенних 
ферментів. Для забезпечення стабільності 
контрольних позитивних зразків вчені всього 
світу вже давно користуються клонованими 
ДНК-копіями РНК-матриць [8, 9].

Якщо проаналізувати випадки захво
рювання свійської птиці на грип, які спостері
гались на території України впродовж остан
ніх років, то можна зазначити, що на частку 
субтипу H7 припадає 2 % від усіх зареєстро
ваних спалахів. Було зареєстровано випадки 
виявлення РНК збудника високопатогенного 
грипу птиці субтипу H7. Зразки були виділені 
з клінічного матеріалу від гусей одного з птахо
господарств Сумської обл. Збудник був іден
тифікований як вірус грипу A штаму Influenza A 
virus/goose/Ukraine/2006/H7N7 [9].

На цьому етапі роботи дослідниками 
був проведений генетичний аналіз вірусу гри
пу A субтипу H7 з колекції ННЦ «ІЕКВМ». 
Причиною для проведення цієї роботи стала 
розрізненість інформаційних ресурсів щодо 
дослідження філогенетичних профілів вірусу 
грипу A субтипу H7 у світі.

Було проведене множинне вирівню
вання 307 послідовностей фрагментів гена H 
вірусу грипу A субтипу H7, ізольованого від 
птиці у країнах Американського та Євроазі
атського континентів, яке показало наявність 
двох ендемічних гілок вірусів, що мали дивер
генцію до 22 % між собою.

Гілка 1 була представлена американ
ськими штамами вірусу грипу A переважно 
субтипу H7N2 та деякими субтипами H7N3. 
Дивергенція всередині кладу складала до 4 %. 
Американська геногрупа була представлена 
шістьма підгрупами (1а–1е) з різницею нуклео
тидних послідовностей від 0,1 до 2,5 % та 
зовнішньою дивергенцією від 1 до 4 %.

Клад вірусу грипу A європейського гено
типу був представлений п’ятьма генетичними 
підгрупами (2а–2д), кожна з яких вміщувала 
від 4 до 50 ізолятів. Більшість європейських 
ізолятів були виділені від дикої водоплавної 
птиці та диких індичок. Дивергенція між гру
пами кладу становила до 6 %, а дивергенція 
всередині груп — до 5 %. Найбільшу нуклео
тидну поліморфність продемонструвала група 
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Рис. 2. Філогенетичні зв’язки між вірусами європейського генотипу (▲ — українські ізоляти) [9, 12]
Fig. 2. Phylogenetic connections between viruses of the European genotype (▲ — Ukrainian isolates) [9, 12]
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вірусів, позначена як 2в. Вона була представ
лена чотирма високопатогенними штамами, 
ізольованими від різних видів птиці (качка, 
лебідь, індичка та курка) в Європі та Америці. 
Цю групу можна розцінювати як переміжну 
ланку в еволюції відокремлених ендемічних 
популяцій вірусу. Дивергенція у ній склала по
над 5 %, що свідчить про високий мутаційний 
фон в аналізованого кластера вірусів [7].

Після визначення топографічних осо
бливостей дендрограми, яка відображала 
зв’язки вірусу грипу A субтипу H7, було вста
новлено, що збудник американського геноти
пу не змішувався з популяцією європейських 
вірусів філогенетично. Тому при аналізі сек
венованих послідовностей ізолятів Influenza A 
virus/ch/Italy/2001/02/H7N1 (IZPVe) та Influen-
za A virus/goose/Ukraine/2006/H7N7 вчені до
сліджували їх лише порівняно з кДНК вірусів 
європейського генотипу [13].

Проведене клонування та секвенуван
ня фрагментів гена H українських ізолятів 
показало, що вірус українського походження 
найбільш подібний до італійського вірусу, ви
діленого від страусів у 2001 р. (рис. 2). Дивер
генція між ізолятами становила 0,5 %.

У кладу вірусів з послідовностями плаз
мідного контрольного зразка pBlunt_AIVH7 
були присутні віруси італійського та китайсько
го походження з дивергенцією не більше 2 %, 
всі ізоляти характеризувались хазяїноспеци
фічністю щодо диких водоплавних.

Отримані на підставі аналізу консер
вативних ділянок дані дозволили розрахувати 
праймери АіvН7 (Аm) до американського 
генотипу та АіvН7 (Eu) до європейського 
генотипу вірусу грипу A субтипу H7, які мають 
температуру плавлення 57 °С та 54 °С відпо
відно. Фланковані ними фрагменти олігону
клеотидів мають довжину 284 п.н. та 641 п.н. 
і демонструють високу внутрішньовидову спе
цифічність щодо перехресних генотипів вірусу 
грипу A інших субтипів, до інших вірусів птиці 
та геномної ДНК курки й інших видів птиці.

Використання праймерів Aiv H7 (Eu) 
до вірусу європейського генотипу і Аіv H7 
(Аm) — американського генотипу за оптимі
зованих параметрів реакції забезпечує утво
рення специфічних ампліконів завдовжки 

641 п.н. (європейський генотип) та 284 п.н. 
(американський генотип) та детекцію вірусу 
в пробах з активністю до 0,2–0,4 lg/см3 за РГА, 
що задовольняє діагностичні потреби.

Створена на підставі теоретичного 
аналізу гена H вірусу грипу A субтипу H7 
модель рекомбінантної плазміди, що склада
ється з pCR-Blunt відкритого вектора, встав
ки ділянки гена H європейського генотипу, 
завдовжки 641 п.н., може застосовуватися як 
позитивний контрольний зразок при діагнос
тиці грипу птиці (субтипу H7). Отриманий 
за допомогою трансформації вектором pCR-
Blunt стабільний клон № 3 інтродукує фраг
мент гена H вірусу грипу субтипу H7 євро
пейського генотипу [15, 21].

Швидкість еволюції пташиних штамів 
вірусу грипу A в природних хазяїв (водоплавні 
птахи, сивки і чайки) та аберантних хазяїв 
(кури, індички, поросята, коні і люди) різна. 
Швидкість еволюції, визначена для всіх трьох 
спалахів, була подібною до швидкості, яка 
спостерігається у ссавців, що є вагомим до
казом адаптації пташиних штамів вірусу гри
пу A до нових видів хазяїв [17].

На сьогодні пташині штами вірусу гри
пу A не передаються від людини до людини, 
проте через епідемію серед свійської птиці така 
передача стає дедалі вірогіднішою. Необхідна 
лише правильна рекомбінація між пташиними 
штамами субтипу H1N1 або H7N9 та наявними 
людськими штамами вірусу грипу A. Це може 
трапитися за умови, якщо тварина чи людина 
заразиться одночасно специфічним своєму 
виду штамом вірусу грипу A і пташиним шта
мом, що дозволить вірусам обмінятися генами 
та утворити новий штам, який зможе легко 
передаватися від біологічного об’єкта певного 
виду до іншого об’єкта його виду. Досі немає 
доказів, що це відбулося, оскільки у всіх відо
мих випадках хвороби інфікування відбувалося 
при прямому контакті з курми [16].

Висновки

Згідно з літературними даними, деякі 
пташині штами вірусу грипу A, зокрема суб
типів H1N1 та H7N9, є небезпечними для лю
дини і часто приводять до летального наслід



16

Біологія тварин, 2019, т. 21, № 4

ку. В Україні на частку субтипу H7 припадає 
2 % від усіх зареєстрованих спалахів. Штами 
вірусу грипу A, виділені на території України, 
найбільш подібні до італійських штамів. По
казано поліморфізм та генетичну відстань між 
штамами вірусу грипу A, виділеними у різних 
регіонах світу, зокрема в Україні. Для успіш
ного проведення заходів, що призведуть до 
скорочення смертності та зниження ризику 
розповсюдження інфекції, необхідний регу
лярний моніторинг спалахів інфекції, епіде
мій, а також своєчасна її діагностика. Важливе 
місце в діагностиці пташиного грипу займає 
експрес-діагностика. Останнім часом пошире
ний метод ПЛР, зокрема ПЛР у реальному часі, 
який дозволяє не тільки виявити штам патоге
ну, а й також його кількість у досліджуваному 
матеріалі без застосування електрофоретично
го розділення фрагментів РНК (ДНК). Але не
доліком цього методу є дороге обладнання та 
реактиви, що не є економічно досяжним для 
більшості вітчизняних лабораторій. Таким чи
ном, перспективною є розробка недорогих та 
чутливих експрес-методів діагностики пташи
ного грипу, адаптованих до місцевих умов. 

Перспективи подальших досліджень. 
Перспективними є удосконалення, розробка та 
впровадження у виробництво України експрес-
методу діагностики пташиного грипу, заснова
ного на методі ПЛР аналізу, суміщеного з полі
морфізмом рестрикційних фрагментів (ПДРФ-
метод) нуклеїнових кислот, а також метод 
мікронейтралізації та H1-специфічний непря
мий метод ELISA (імуноферментний аналіз) 
для визначення антитіл до пташиних штамів 
вірусу грипу A в людини. Чутливість і специ
фічність цих методів значно збільшується при 
поєднанні з методом Вестерн-блотинг. Отже, 
оптимізація та раціональне поєднання цих ме
тодів є найбільш перспективним шляхом для 
швидкої та відносно недорогої ідентифікації 
вірусу грипу A, зокрема найбільш небезпечних 
для людини субтипів H1N1 та H7N9.
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