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Застосування молекулярно-біологічного підходу для вивчення еволюції живих організмів виявило його принципову перевагу 
порівняно з традиційним фенотиповим підходом, оскільки з’явилась можливість, з одного боку, порівняння віддалених організмів, 
які можуть не мати спільних фенотипових ознак, а з іншого боку, створення найбільш природної системи живих організмів, яка за-
снована на філогенетичних взаємовідносинах, що виникли в процесі еволюції [1].

Зміни структури біомакромолекул (ДНК, РНК, білків), закономірності та механізми цих змін є об’єктом вивчення молекулярної 
еволюції, зокрема одного з напрямків цієї науки – молекулярної філогенії. Для з’ясування філогенетичних взаємовідносин між різ-
ними видами організмів та уточнення часу їхньої дивергенції використовують методи визначення еволюційних дистанцій, сутність 
яких полягає у порівнянні нуклеотидних послідовностей гомологічних генів або амінокислотних послідовностей відповідних білків. 
Ступінь схожості первинної структури гомологічних генів напряму залежить від рівня філогенетичної спорідненості представників 
цих видів [2].

Нуклеотидні заміни є найчастішим видом молекулярно-генетичних подій, які накопичуються в ході молекулярної еволюції ДНК 
та РНК. Середня кількість нуклеотидних замін на один сайт у двох гомологічних послідовностях біомакромолекул для двох видів 
організмів визначає еволюційну відстань, яка дозволяє встановити зв’язок між відмінностями на рівні ДНК або РНК та часом ево-
люції видів. Саме знання такої залежності дозволяє будувати філогенетичні дерева, датувати події молекулярної еволюції на осно-
ві порівняння послідовностей генетичного матеріалу [3]. Об’єктом дослідження молекулярної філогенетики є, зокрема, процеси 
реасортації та рекомбінації, які є відносно розповсюдженим явищем для вірусів, геном яких представлений дволанцюговою РНК, 
але систематично не вивчалися (за винятком ротавірусів) [4]. Зазначені процеси значно ускладнюють здійснення генотипування 
збудників інфекційних захворювань та, саме тому, потребують ретельного дослідження для створення сучасних засад ветеринар-
ного супроводу галузі тваринництва та птахівництва України.

Метою даної роботи є вивчення філогенетичних взаємовідносин основних параміксовірусів тварин.
Матеріали та методи. Для проведення філогенетичного аналізу використовували програми Mega 4, ver. 4.0.2 [5]; POWER, ver. 1.0 [6]; Phy-

ML ver. 3.0 [7]. Для побудови традиційних дендрограм на основі послідовностей генів і геномних РНК параміксовірусів використовували дистан-
ційно-матричний метод – метод зв’язування найближчих сусідів (Neighbour joining) та максимальної економії (maximum parsimony). Як критерій 
достовірності топології отриманої дендрограми використовували індекси повторень (bootstrap).

Для проведення філогеографічних досліджень параміксовірусів сільськогосподарських тварин і птиці нами були вибрані 1) представники 
Paramyxovirinae роду: Avulavirus – параміксовіруси птиці 1-10 типів (avian paramyxovirus, APMV); Henipavirus – вірус Ніпа; Morbillivirus – вірус чуми 
ВРХ (rinderpest virus, RPV) та вірус чуми дрібних жуйних (peste-des-petits-ruminants virus, PPRV); Respirovirus – вірус парагрипу 3 великої рогатої 
худоби (ВРХ) (bovine parainfl uenza virus, BPV) та параміксовірус свині (porsine paramyxovirus, PPMV); 2) представники Pneumovirinae роду: Metap-
neumovirus – метапневмовірус птиці (avian metapneumovirus, AMPV); Pneumovirus – пневмовірус ВРХ (bovine respiratory syncytial virus, BRSV). 

Результати роботи. Особливості первинної структури параміксовірусів. Геном параміксовірусів представлений одноланцю-
говою несегментованою молекулою РНК негативної полярності довжиною близько 15 тисяч п. н., що кодує сім основних вірусних 
структурних протеїнів – фосфопротеїн (Р), який утворює частину комплексу РНК-полімерази; матриксний протеїн (M), який органі-
зує та підтримує структуру віріону; білок злиття (F) та вірусний оболонковий глікопротеїн з нейрамінідазною та гемаглютинуючою 
активністю (HN); нуклеопротеїн (N); великий полімеразний протеїн L, а також варіабельні неструктурні білки NS1 та NS2 [8]. Мно-
жинне вирівнювання представлених у міжнародних базах даних послідовностей геномної РНК параміксовірусів, що циркулюють 
у різних географічних регіонах, показало, що найбільш консервативними є гени, що кодують протеїни М та L; найменш консерва-
тивними є гени, які кодують білки F та особливо HN (функціонування саме цих білків сприяє ініціації вірусної інфекції), що добре 
узгоджується з літературними даними [9–11] та свідчить про можливість генотипування з урахуванням результатів філогенетичного 
аналізу. Проведення філогенетичного аналізу на основі нуклеотидних послідовностей варіабельних генів дозволяє ідентифікувати 
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два основних відомих генотипи [12] вірусу парагрипу 3 ВРХ – генотипи А та В, а також визначити потенційно новий генотип цього 
збудника – генотип С, що узгоджується з даними роботи [13] про можливість циркуляції вірусу парагрипу 3 ВРХ генотипу С на 
території Китаю (рис. 1, 2). 

 

 

 

Рис. 1. Філогенетичне дерево, побудоване на основі повністю секвенованих послідовностей гена F вірусу парагрипу 3 великої 
рогатої худоби, циркулюючого на території різних країн  

Позначки: СА – Канада; USA – США; JP – Японія; CH – Китай; AUS – Австралія; А – генотип А; В – генотип В; С – генотип С

 

 
 

Рис. 2. Філогенетичне дерево, побудоване на основі повністю секвенованих послідовностей гена HN вірусу парагрипу 3 великої 
рогатої худоби, циркулюючого на території різних країн 

Позначки: USA – США; BR – Бразилія; CA – Канада; JP – Японія; CH – Китай; AUS – Австралія; А – генотип А; В – генотип В; 
С – генотип С

Вивчення спектру генотипів і філогенетичної спорідненості параміксовірусів птиці. Рід Avulavirus, до якого належить ві-
рус ньюкаслської хвороби, є найбільш численним у підсімействі вірусів Paramyxovirinae. Донедавна на основі реакції затримки 
гемаглютинації та інгібування нейрамінідази виділяли 9 серотипів параміксовірусів птиці – APMV1-9, з яких найбільш детально 
охарактеризовано шляхом біохімічного аналізу, секвенування, дослідження патогенезу штами параміксовірусу 1-го типу, або вірусу 
ньюкаслської хвороби, що викликано рівнем небезпеки цієї хвороби для світового птахівництва [14–17]. У 2010 р. від хохлатих 
пінгвінів (Eudyptes chrysocome) був виділений параміксовірус, віднесений за біологічними, серологічними та геномними характе-
ристиками до параміксовірусів птиці нового типу – APMV10 [18].

Аналіз філогенетичного дерева, побудованого на основі повністю секвенованих послідовностей геномної РНК параміксовірусів 
птиці усіх відомих серотипів (рис. 3), дозволяє зробити висновки про філогенетичну близькість APMV 4-го та 3-го типів; 5-го та 6-го 
типів; 8-го та 10-го типів. APMV-2 та APMV-1 утворюють на філогенетичному дереві виражені кластери, але при цьому APMV-1, що 
циркулюють в азіатському (Ch-1) та європейському (Sw-1 та Hn-1) регіонах, утворюють окремі гілки. 

Рис. 3. Філогенетичне дерево, побудоване на основі повністю секвенованих послідовностей геномної РНК параміксовірусів 
птиці генотипів 1-10, циркулюючих на території різних країн 

Позначки: USA – США; JP – Японія; Ch – Китай; KR – Корея; NL – Нідерланди; It – Італія; RU – Російська Федерація; Tw – Тай-
вань; Fisl – Фолклендські острови; GB – Великобританія; Kn – Кенія; Sw – Швеція; Hn – Венгрія; числа 1–10 позначають тип пара-
міксовірусу птиці
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Результати філогенетичного аналізу параміксовірусів птиці, проведеного на основі первинних структур гена HN усіх відомих на 
цей час штамів (рис. 4), циркулюючих у різних географічних регіонах, переконують у можливості проведення генотипування (вста-
новлення типу) збудника на основі цього гена — адже кожний тип APMV утворює на дендрограмі чітко відокремлений кластер. 

Рис. 4. Дендрограма, побудована на основі повністю секвенованих послідовностей гена HN параміксовірусів птиці генотипів 1, 
2, 4, циркулюючих на території різних країн  

Позначки: USA – США; JP – Японія; CН – Китай; IТ — Італія; GB – Великобританія; KW – Кувейт; GB – Великобританія; D – Ні-
меччина; SaudAR – Саудівська Аравія; DK – Данія; KN – Кенія; SG – Сінгапур; IN – Індія; Slov – Словенія; цифри 1, 2, 4 позначають 
тип параміксовірусу птиці

Таким чином, можна підсумувати, що результати аналізу філогенетичних дерев, побудованих з метою отримання філогенетич-
ної характеристики параміксовірусів і з’ясування  їх еволюційних взаємовідносин, мають особливе значення для генотипування та 
молекулярного маркування мікроорганізмів, а отже, є важливими для подальшого розвитку молекулярної епідеміології. Не менш 
показовими, з цієї точки зору, є дендрограми, побудовані на основі послідовностей повногеномних РНК (рис. 5), а також окремих 
основних генів метапневмовірусів птиці. Відомо, що використання реакції нейтралізації та імуноферментного аналізу не дозволяє 
впевнено диференціювати генотипи А, B, С та D метапневмовірусів птиці [19]. 

Рис. 5. Філогенетичне дерево, побудоване на основі повністю секвенованих послідовностей геномних РНК метапневмовірусів 
птиці, циркулюючих у різних географічних регіонах

Позначки: FR – Франція; USA – США; KR – Корея; GB – Великобританія; цифри 2, 3 позначають порядковий номер ізоляту мета-
пневмовірусу птиці, що досліджується; буквами А, В, С позначено відповідний сугенотип вірусу

Аналіз топології представлених на рис. 5 та рис. 6 філогенетичних дерев дозволяє зробити наступні висновки. По-перше, кож-
ний субтип метапневмовірусу птиці утворює чітко відокремлений кластер (або гілку), що свідчить про можливість генотипування 
даного збудника на основі послідовностей вибраних генів. По-друге, переважним субтипом для країн західної півкулі є субтип С – 
як правило, саме цей підтип ідентифікують, наприклад, у США. Стосовно країн Європи переважними для них є субтипи А та В. Суб-
тип D метапневмовірусу птиці було зареєстровано тільки у Західній Європі (на момент проведення нами досліджень). По-третє, 
пневмовірус ВРХ (BRSV), ще один представник підсімейства Pneumovirinae, філогенетично є більш близьким до метапневмовірусу 
птиці субтипу С (рис. 6).  
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Рис. 6. Філогенетичне дерево, побудоване на основі повністю секвенованих послідовностей геномних РНК представників під-
сімейства Pneumovirinae, циркулюючих у різних географічних регіонах 

Позначки: USA – США; FR – Франція; GB – Великобританія; KR – Корея; буквами А, В та С позначено відповідний субтип мета-
пневмовірусу птиці

Результати аналізу топології філогенетичного дерева (рис. 7), побудованого нами на основі послідовностей геномних РНК пред-
ставників сімейства вірусів Paramyxoviridae свідчать про філогенетичну попарну близькість параміксовірусів 2-го та 8-го типів, 5-го 
та 6-го типів, 3-го та 4-го типів, а вірусу ньюкаслської хвороби, що циркулює у Європі, – до APMV-9. Наші дані також підтверджують 
філогенетичну близькість метапневмовірусу птиці та пневмовірусу ВРХ. Можна бачити, що морбілівіруси (RPV, PPRV, NV) утворю-
ють окремі гілки на філограмі та займають проміжне положення між вірусом парагрипу-3 ВРХ (BPV) та кластерами параміксо- та 
метапневмовірусів. Ізоляти вірусу НХ, що циркулюють у країнах Азії, утворюють окрему гілку на дендрограмі (рис. 7) та є близьки-
ми до вірусу парагрипу-3 ВРХ. 

Рис. 7. Філогенетичне дерево, побудоване на основі повністю секвенованих послідовностей геномних РНК представників сімей-
ства вірусів Paramyxoviridae

Позначки: USA – США; SW — Швеція; AUS — Австралія; CH — Китай; буквами А, В та С позначено відповідний субтип мета-
пневмовірусу птиці; числами 1-10 позначено тип параміксовірусу птиці

Необхідно зауважити, що APMV-1 та APMV-9 належать до одного кластеру на дендрограмах, побудованих на основі повністю 
секвенованих послідовностей генів P, M, NP (дані не наведено). Це може свідчити про еволюційну близькість вірусу ньюкаслської 
хвороби та параміксовірусів птиці 9-го типу. Особливо цікаво спостерігати таку близькість за геном Р, оскільки саме цей ген є 
єдиним геном сімейства Paramyxoviridae, який кодує три білки внаслідок перекривання відкритих рамок зчитування. Ця стратегія 
вірусного геному дозволяє зберігати великий обсяг інформації при збереженні його невеликого розміру (довжина геномної РНК 
параміксовірусів становить близько 15 тисяч п.н.). Складна природа гена Р разом зі значною швидкістю його еволюції дозволяють 
розглядати цей ген як основний об’єкт вивчення філогенезу параміксовірусів тварин. 

Висновки. Доведено існування ізолятів вірусу нюкаслської хвороби азіатського та європейського генотипів, показано еволюцій-
ну близькість цього патогену до параміксовірусів птиці 9-го типу. Проведений філогенетичний аналіз пневмовірусів і морбілівірусів 
тварин продемонстрував еволюційну близькість метапневмовірусу птиці та пневмовірусу великої рогатої худоби. Проведення фі-
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логенетичного аналізу на основі послідовностей окремих генів і повногеномних РНК (або ДНК) параміксовірусів може бути необхід-
ною складовою їх паспортизації та подальшого розвитку молекулярної епізоотології параміксовірусних інфекцій тварин.
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The phylogenetic relationships of farm animals and birds paramyxovirus of all known serotypes circulating in different geographical regions are studied. 

The phylogenetic relationship between different types of birds paramyxoviruses are established. The importance of phylogenetic analysis for genotyping 
and molecular marking of microorganisms is demonstrated.
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ДОСЛІДЖЕННЯ БАКТЕРИЦИДНОГО ВПЛИВУ ПРЕПАРАТУ «АРГІЦИД» НА БЕЗКАПСУЛЬНИЙ ШТАМ 
BACILLUS ANTHRACIS

Гнатенко А.В.
Інститут ветеринарної медицини НААН України, м. Київ

Одним із етапів розробки дезінфікуючих засобів є вивчення його ефективності щодо знешкодження збудників небезпечних зо-
онозних захворювань. Особливе місце серед них займає сибірка. Це захворювання є одним з найбільш небезпечних для тварин 
і людей. Характерним для нього є блискавичний та гострий перебіг, сепсис, інтоксикація організму, поява карбункулів і значна 
смертність. Хвороба поширена на всіх континентах земної кулі та завдає значних збитків економіці окремих держав.

Продукція тваринного походження, контамінована збудником сибірки, є небезпечною для здоров’я людей і підлягає знищенню, 
а місце де вона зберігалась підлягає обробці ефективними дезінфікуючими речовинами.

Традиційні засоби, що використовуються для інактивації збудника в приміщенні й на контамінованій території є досить агресив-
ними щодо оброблюваної поверхні (в основному застосовуються 10,0–20,0 % розчини хлорного вапна, хлорамін тощо).

Із цих причин вивчення бактерицидної здатності розроблюваних дезінфікуючих засобів стосовно збудника сибірки має надзви-
чайно важливе значення для біобезпеки.

Мета досліджень. Визначити антимікробні властивості бактерицидного препарату «Аргіцид», на спороутворюючий аероб роду 
Bacillus – Bac. anthracis.

Матеріали та методи досліджень. Об’єктом дослідження був референтний, безкапсульний штам Bac. anthracis UA − 07 у споровій формі. 
Випробування проводили згідно вимог [4, 5]. Збудник сибірки Bac. Anthracis UA − 07 вирощували на МПБ (чи бульйоні Хотінгера) при 37 єС 48 год 
Споровий матеріал отримували інкубацією культури Bac. anthracis UA − 07 на МПА за температури 37 °С протягом 14 діб. У проведенні експери-
менту використовували спорову біомасу штаму Bac. anthracis UA − 07 з концентрацією 2,8Ч105 млрд./см3 .

Для визначення бактерицидних властивостей «Аргіциду» на спорову форму збудника сибірки, суспензію мікроорганізмів в кількості 0,5 см3 

вносили піпеткою до 5 см3 бактерицидного препарату в концентраціях від 1 до 10 %, витримували експозицію 60, 120 хв та 24 год, після чого про-
водили посів бактерицидною петлею на МПА з подальшим культивуванням за 37 °С протягом 48 год. По закінченню терміну інкубації визначали 
наявність збудника шляхом візуальної оцінки росту колоній на МПА та порівнюючи з контролем. У контролі висівали культуру Bac. аnthracis до 
якої додавали 1 см3 фізіологічного розчину.

Результати досліджень та їх обговорення. В результаті проведених досліджень встановлено, що «Аргіцид» у концентрації 
1,0 % за експозиції 120 хв (рис. 1) затримує ріст культури, а за 24 годинної експозиції відмічали відсутність росту мікроорганізмів.


