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The classification of coronaviruses began in 1968 when five viruses (IBV, MHV, B814, 229E, and 

OC43) were united into an independent group, “coronaviruses”, based on the characteristic morphology of 
the virions. In 1971, the genus Coronavirus was formed, and in 1975, the family Coronaviridae, which in 
1996 was included in the order Nidovirales. In 2009, the Coronaviridae family was divided into subfamilies. 
In 2018, new taxa of viruses were created – region, suborder, and subgenus, and in 2019 – kingdom, type, 
and class. According to the International Committee on Taxonomy of Viruses, issue No. 37 of 07.2021 
(ratification of 03.2022), the family Coronaviridae belongs to the region Riboviria, kingdom Orthornavirae, 
phylum Pisuviricota, class Pisoniviricetes, order Nidovirales, suborder Cornidovirineae. The Coronaviridae 
family includes 54 viruses, which are grouped into three subfamilies (Letovirinae, Orthocoronavirinae, 
Pitovirinae), six genera (Alphaletovirus, Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Deltacoronavirus, 
Gammacoronavirus, Alphapironavirus) and 28 subgenera. Representatives of the most numerous subfamily 
Orthocoronavirinae infect various species of mammals and birds, causing various pathologies: respiratory 
and intestinal infections, polyserositis, myocarditis, hepatitis, nephritis, neuroinfections, immunopathology. 
In particular, viruses that cause infectious bronchitis in chickens, transmissible gastroenteritis in pigs, 
epidemic diarrhea in pigs, encephalomyelitis in pigs, coronavirus infection in cattle, and epizootic catarrhal 
gastroenteritis in minks are relevant for veterinary practice. The natural reservoirs of coronaviruses from 
the genera Alphacoronavirus and Betacoronavirus are bats and birds from the genera Gammacoronavirus 
and Deltacoronavirus. Particularly dangerous human coronaviruses are SARS-CoV, MERS-CoV and SARS-
CoV-2, which cause emergent infections. The circulation of SARS-CoV, MERS-CoV, and SARS-CoV-2 
among animals is shown. The natural reservoir of these viruses is bats, and the intermediate hosts for SARS-
CoV are Himalayan civets, one-humped camels for MERS-CoV, and pangolins for SARS-CoV-2. The 
circulation of SARS-CoV-2 among different species of domestic and wild animals leads to the accumulation 
of mutations, which causes the adaptation of the virus to new hosts and ecological niches and its subsequent 
introduction into the human population. 

 
Key words: coronaviruses, taxa, pathotypes, Coronaviridae, Alphacoronavirus, Betacoronavirus, 

Deltacoronavirus, Gammacoronavirus. 
 

Коронавіруси: сучасна таксономія та хронологія дослідження 
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Класифікація коронавірусів почалася в 1968 р., коли 5 вірусів (IBV, MHV, B814, 229E і OC43) були об’єднані в самостійну групу 

“сoronaviruses” на основі характерної морфології віріонів. У 1971 р. сформовано рід Coronavirus, а в 1975 р. – родину 
Coronaviridae, яка в 1996 р. увійшла до порядку Nidovirales. У 2009 р. родину Coronaviridae поділено на підродини. У 2018 р. ство-
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рено нові таксони вірусів – регіон, підпорядок і підрід, а в 2019 р. – царство, тип і клас. За інформацією Міжнародного комітету з 
таксономії вірусів випуску № 37 від 07.2021 р. (ратифікація 03.2022 р.), родина Coronaviridae належить до регіону Riboviria, цар-
ства Orthornavirae, типу Pisuviricota, класу Pisoniviricetes, порядку Nidovirales, підпорядку Cornidovirineae. Родина Coronaviridae 
налічує 54 види вірусів, які об’єднані в 3 підродини (Letovirinae, Orthocoronavirinae, Pitovirinae), 6 родів (Alphaletovirus, 
Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Deltacoronavirus, Gammacoronavirus, Alphapironavirus) і 28 підродів. Представники 
найчисленнішої підродини Orthocoronavirinae уражають різні види ссавців і птахів, зумовлюючи різноманітну патологію: 
респіраторні та кишкові інфекції, полісерозит, міокардит, гепатит, нефрит, нейроінфекції, імунопатологію. Зокрема, актуаль-
ними для ветеринарної практики є віруси, які спричинюють інфекційний бронхіт курей, трансмісивний гастроентерит свиней, 
епідемічну діарею свиней, енцефаломієліт свиней, коронавірусну інфекцію великої рогатої худоби, епізоотичний катаральний 
гастроентерит норок. Природними резервуарами коронавірусів із родів Alphacoronаviru і Betacoronovirus є рукокрилі, а з родів 
Gammacoronаvirus і Deltacoronаvirus – птахи. Особливо небезпечними коронавірусами людини є SARS-CoV, MERS-CoV і SARS-CoV-
2, які спричинюють емерджентні інфекції. Показано циркуляцію SARS-CoV, MERS-CoV і SARS-CoV-2 серед тварин. Природним 
резервуаром цих вірусів є рукокрилі, а проміжними хазяями для SARS-CoV – гімалайські цівети, для MERS-CoV – одногорбі верблю-
ди, для SARS-CoV-2 – панголіни. Циркуляція SARS-CoV-2 серед різних видів свійських і диких тварин призводить до накопичення 
мутацій, що зумовлює адаптацію вірусу до нових хазяїв та екологічних ніш і подальше вкорінення його в людській популяції.  

 
Ключові слова: коронавіруси, МКТВ, таксони, патотипи, Coronaviridae, Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Deltacoronavirus, 

Gammacoronavirus. 
 

Класифікація коронавірусів почалася в 1968 р., ко-
ли 5 вірусів (збудників інфекційного бронхіту курей, 
гепатиту мишей і гострих респіраторних захворювань 
людини) були виділені в самостійну групу 
“сoronaviruses” на основі характерної морфології 
віріонів (Almeida et al., 1968). У 1971 р. Міжнародний 
комітет із таксономії вірусів (МКТВ) сформував рід 
Coronavirus, а в 1975 р. – родину Coronaviridae, яка в 
1996 р. увійшла до порядку Nidovirales. У 2009 р. 
родину Coronaviridae поділено на 2 підродини: 
Coronavirinae (перейменовану в 2018 р. на 
Orthocoronavirinae) і Тorovirinae (переміщену в 
2018 р. до родини Тobaniviridae). У 2018 р. створено 
нові таксони вірусів – регіон, підпорядок і підрід, а в 
2019 р. – царство, тип і клас. 

За останньою інформацією МКТВ випуску № 37 
від 07.2021 р. (ратифікація 03.2022 р.), родина 
Coronaviridae належить до регіону Riboviria, царства 
Orthornavirae, типу Pisuviricota, класу Pisoniviricetes, 
порядку Nidovirales, підпорядку Cornidovirineae. Ро-
дина Coronaviridae налічує 54 види вірусів, які 
об’єднані в 3 підродини (Letovirinae, 
Orthocoronavirinae, Pitovirinae), 6 родів і 28 підродів 
(Current ICTV Taxonomy Release). 

Найчисленнішою в родині Coronaviridae є підро-
дина Orthocoronavirinae, яка поділена на 4 роди 
(Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Deltacoronavirus, 
Gammacoronavirus) і 26 підродів. Представники під-
родини Orthocoronavirinae уражають ссавців і птахів. 
Підродина Letovirinae створена в 2018 р., має 1 рід 
(Alphaletovirus), 1 підрід (Milecovirus) та 1 вид 
(Microhyla letovirus 1, уражає вузькоротих квакш). 
Підродина Pitovirinae створена в 2021 р., має 1 рід 
(Alphapironavirus), 1 підрід (Samovirus) та 1 вид 
(Alphapironavirus bona, уражає тихоокеанських 
лососів). Поява в родині Coronaviridae коронавірусів 
земноводних і риб порушила її екологічну цілісність, 
набуту в 2018 р. після виключення з неї підродини 
Torovirinae, що містила віруси риб (Current ICTV 
Taxonomy Release). 

Термін “коронавірус” (від лат. сorona) був прийня-
тий у 1968 р. у зв’язку зі своєрідною морфологією 
віріонів (Almeida et al., 1968). Віріони плеоморфні, 
частіше сферичної форми, діаметром 80–220 нм. Вони 
містять однониткову позитивну РНК, оточену спіра-

льним капсидом і зовнішньою ліпопротеїновою обо-
лонкою. Завдяки булавоподібним пепломерам цієї 
оболонки на негативно контрастованих електронних 
мікрофотографіях віріони немовби огорнуті сонячною 
короною (рис. 1). До складу пепломерів входить S-
протеїн, який забезпечує адсорбцію віріонів на мем-
бранних рецепторах клітин-мішеней (Current ICTV 
Taxonomy Release). 

 

 
Рис. 1. Коронавірус людини 229Е (Murphy F. А., 1975) 

 
Дослідження коронавірусів почалося в 1931 р., коли 

американські ветеринарні лікарі A. F. Schalk та M. C. 
Hawn описали “нове респіраторне захворювання” в 
курчат (Schalk & Hawn, 1931) – інфекційний бронхіт 
курей. “Новим” це захворювання було названо у 
зв’язку з необхідністю диференціювати його від зареє-
строваного в 1925 р. у США інфекційного ларинготра-
хеїту птахів, що спричинюється альфагерпесвірусом 
курячих 1 (Gallid alphaherpesvirus 1 – GaHV-1) з роди-
ни Herpesviridae (Current ICTV Taxonomy Release).  

Вірус інфекційного бронхіту (Infectious bronchitis 
virus – IBV) був виділений у США в 1936 р., а з 
2009 р. його видова назва – коронавірус птахів (Avian 
coronavirus – ACoV) (рід Gammacoronavirus, підрід 
Igacovirus). ACoV об’єднав раніше самостійні види – 
коронавірус індиків (Turkey coronavirus – TCoV), 
коронавірус фазанів (Pheasant coronavirus – PhCoV), 
коронавірус голубів (Pigeon coronavirus – PCoV), 
коронавірус качок (Duck coronavirus – DCoV) і коро-
навірус гусей (Goose coronavirus – GCoV) (Current 
ICTV Taxonomy Release). 
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Природним резервуаром ACoV, ймовірно, є азій-
ські представники родини Phasianidae (фазанові) 
(Bande et al., 2017). ACoV повсюдно поширений у 
популяціях свійських птахів, здебільшого – курей та 
індичок. Захворювання висококонтагіозне, характери-
зується респіраторним, нефрозонефритним і репроду-
ктивним синдромами і завдає птахівництву значних 
економічних збитків, зумовлених зниженням прирос-
ту ваги і несучості та високою летальністю в курчат 
першого місяця життя (5–25 %, іноді – до 60–90 %) 
(Schalk & Hawn, 1931; Bande et al., 2017). 

У 1946 р. у США уперше описано трансмісивний 
гастроентерит свиней (Doyle & Hutchings, 1946), а в 
1970 р. в Японії був виділений збудник. З 2009 р. 
сучасна видова назва вірусу трансмісивного гастроен-
териту (Transmissible gastroenteritis virus – TGEV) – 
альфакоронавірус 1 (Alphacoronavirus 1 – AlphaCoV-
1) (рід Alphacoronavirus, підрід Tegacovirus) (Current 
ICTV Taxonomy Release). Захворювання – висококон-
тагіозне, характеризується катарально-геморагічним 
гастроентеритом, блюванням, профузною діареєю та 
високою летальністю (90–100 %) серед поросят до 
двотижневого віку (Doyle & Hutchings, 1946; Rossen et 
al., 1994).  

У 1986 р. в Бельгії був ізольований споріднений до 
TGEV респіраторний коронавірус свиней (Porcine 
respiratory coronavirus – PRCV), який на відміну від 
TGEV уражає здебільшого респіраторний тракт (від 
верхніх відділів до легенів) (Pensaert et al., 1986). Зго-
дом було встановлено, що PRCV – це не самостійний 
вид вірусу, а патотип TGEV, який відрізняється деле-
цією 227 амінокислотних залишків у N-кінцевій час-
тині S-протеїну, що бере участь у взаємодії віріонів із 
мембранними рецепторами клітин-мішеней (Schultze 
et al., 1996).  

До зараження TGEV, окрім свиней, сприйнятливі 
представники родини Canidae (псові), які можуть 
виділяти вірус із калом (McClurkin et al., 1970). Однак 
у 1974 р. від собак був виділений власний коронаві-
рус, що спричинює ураження кишечника (Binn et al., 
1974). Пізніше цей вірус (як і TGEV) розділено на 2 
патотипи, що мають відмінності в амінокислотній 
послідовності S-протеїну: менш вірулентний корона-
вірус собак 1 (Canine coronavirus 1 – CCoV-1) і близь-
кий до TGEV більш вірулентний коронавірус собак 2 
(Canine coronavirus 1 – CCoV-2) (Decaro & Buonavo-
glia, 2008).  

Аналогічна ситуація з поділом на патотипи виник-
ла і в коронавірусів, що уражають представників ро-
дини Felidae (котові): дуже поширений менш вірулен-
тний коронавірус ентериту котів (Feline enteritis 
coronavirus – FECV) та вірус інфекційного перитоніту 
котів (Feline infectious peritonitis virus – FIPV), який 
трапляється рідше, але спричинює системне летальне 
захворювання. FIPV є результатом природної мутації 
FECV in vivo внаслідок набуття тропізму до макрофа-
гів, що призводить до смертельного перитоніту 
(Pedersen et al., 1981). У 2009 р. CCoV-1, CCoV-2, 
FECV, FIPV, PRCV і TGEV були об’єднані в єдиний 
вид – AlphaCoV-1 і нині розглядаються як патотипи 
AlphaCoV-1 (Current ICTV Taxonomy Release). 

Подальше дослідження коронавірусів показало, 
що респіраторний коронавірус собак (Canine 
respiratory coronavirus – CRCoV) є штамом коронаві-
русу великої рогатої худоби зі зміненим S-протеїном 
(Lorusso et al., 2009), а пантропний коронавірус собак 
(Pantropic canine coronavirus – PanCCoV) – штамом 
CCoV-2 (AlphaCoV-1) з єдиною заміною в S-протеїні, 
а саме: D125N (Decaro et al., 2007).  

У 1949 р. описано вірус гепатиту мишей (Murine 
hepatitis virus – MHV) (Bailey et al., 1949), який дуже 
поширений серед диких, лабораторних і домових 
мишей та зумовлює високу летальність (до 100 % ) 
серед мишенят-сисунців у віваріях (Barthold, 1987). З 
2009 р. видова назва вірусу – коронавірус мишей 
(Murine coronavirus – MCoV). (рід Betacoronavirus, 
підрід Embecovirus) (Current ICTV Taxonomy Release). 
До початку ХХІ століття MCoV був найбільш дослі-
дженим представником родини Coronaviridae (поки 
не з’явилися особливо небезпечні коронавіруси лю-
дини – SARS-CoV і MERS-CoV). MCoV спочатку 
розглядали як спільний для мишей і пацюків, оскільки 
експериментальна інфекція відтворювалася на пацю-
ках-сисунцях. Однак у 1970 р. описано коронавірус 
пацюків (Rat coronavirus – RtCoV), що спричинює 
ураження респіраторного тракту, сіалодакріоаденіт і 
40 % летальність серед новонароджених пацюків 
(Parker et al., 1970). Відкритий ще в 1948 р. коронаві-
рус пуффіноза (Puffinosis coronavirus – PCoV), який 
уражає звичайних буревісників на південно-західному 
узбережжі Уельса (Велика Британія) (Nuttall & Harrap, 
1982), виявився спорідненим до MCoV і RtCoV. Тепер 
MCoV включає в себе RtCoV і PCoV як патотипи.  

У 1958 р. у канадській провінції Онтаріо серед по-
росят раннього віку описано енцефаломієліт, що су-
проводжувався блюванням, запорами, критичним 
виснаженням і 100 % летальністю (Roe & Alexander, 
1958). У 1962 р. канадськими дослідниками ідентифі-
ковано збудник – гемаглютинувальний вірус енцефа-
ломієліту свиней (Porcine hemagglutinating 
encephalomyelitis virus – PHEV) (Greig et al., 1962). 

У 1972 р. у США в калі новонароджених телят, 
хворих з ураженням кишечника і респіраторного тра-
кту, ідентифіковано коронавірус великої рогатої ху-
доби (Bovine coronavirus – BCoV) (Stair et al., 1972). У 
1999 р. у США в калі лошат, хворих із діарейним 
синдромом, ідентифіковано споріднений до BCoV 
коронавірус коней (Equine coronavirus – ECoV) (Guy 
et al., 2000).  

З 2009 р. PHEV, BCoV і ECoV об’єднані як пато-
типи в один вид – бетакоронавірус 1 (Betacoronavirus 
1 – BetaCoV-1) (рід Betacoronavirus, підрід 
Embecovirus) (Current ICTV Taxonomy Release). 

Перший штам коронавірусу людини (Human 
coronavirus – HCoV) виділили в 1965 р. співробітники 
відділу гострих респіраторних захворювань Медично-
го госпіталю в м. Солсбері (Велика Британія). При 
цьому використано органну культуру трахеї 14–22-
тижневого ембріона людини (HETOC), яку заразили 
назальними змивами хворого хлопчика. Цей штам 
отримав назву B814 (згідно з маркуванням відповід-
ного змиву) (Tyrrell & Bynoe, 1965). Було встановле-
но, що ізолят, на відміну від інших відомих респіра-
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торних вірусів, не розмножується в одношарових 
клітинних культурах людини, але передається в паса-
жах на волонтерах.  

У 1966 р. науковці з Чиказького університету 
(США) опублікували результати ізоляції 5 коронаві-
русних штамів із дихальних шляхів хворих студентів-
медиків. Штам 229E був адаптований для репродукції 
в диплоїдній культурі клітин легенів ембріона люди-
ни Wі-38 (Hamre & Procknow, 1966). 

У 1967 р. американські науковці виділили в орган-
ній культурі HETOC цілу серію коронавірусних шта-
мів (McIntosh et al., 1967), з яких найбільшу популяр-
ність отримав штам OC43 (Bruckova et al., 1970). Від-
криті в ті роки коронавіруси людини вважалися насті-
льки безпечними, що їх навіть пасажували на волон-
терах (Callow et al., 1990). Переважна більшість шта-
мів, виділених у 1960–1970 рр., не збереглися у вірус-
них колекціях, за винятком двох зазначених вище 
вірусів: Human coronavirus 229E (HCoV-229E), (рід 
Alphacoronavirus, підрід Duvinacovirus) і Human 
coronavirus OC43 (HCoV-OC43), який входить до 
BetaCoV-1 як патотип (Current ICTV Taxonomy Re-
lease). 

У 1968 р. 5 вірусів IBV, MHV, B814, 229E і OC43 
об’єднано в групу “coronaviruses” (Almeida et al., 
1968), що в 1971 р. отримала статус роду Coronavirus, 
а в 1975 р. – родини Coronaviridae, до якої були 
включені також TGEV, CCoV, PHEV, RtCoV і BCoV 
(Current ICTV Taxonomy Release). 

У 1972 р. у Великій Британії описано у свиней но-
ве захворювання – епідемічну вірусну діарею, подібну 
до трансмісивного гастроентериту, але з переважним 
ураженням відлучених поросят (Oldham, 1972). У 
1976 р. встановлено, що епідемічна вірусна діарея 
може уражати свиней усіх вікових груп (Wood, 1977). 
У 1978 р. бельгійські науковці виявили значну від-
мінність збудника цього захворювання від TGEV, 
PRCV і PHEV (Pensaert & de Bouck, 1978). З 1995 р. 
збудник називається “вірус епідемічної діареї свиней” 
(Porcine еpidemic diarrhea virus – PEDV) (рід 
Alphacoronavirus, підрід Pedacovirus) (Current ICTV 
Taxonomy Release). PEDV є одним із найбільш еконо-
мічно значущих для свинарства вірусів, оскільки 
спричинює 50 % летальність серед усіх вікових груп 
тварин із максимумом (до 100 %) у поросят 5–6-
тижневого віку, а також значне зниження приросту 
ваги відгодівельного молодняка (Weng et al., 2016). У 
2016 р. корейськими дослідниками встановлено, що 
10 % диких кабанів у Республіці Корея інфіковано 
PEDV. Це свідчить, що, ймовірно, дикі кабани можуть 
бути природним резервуаром цього вірусу (Lee et al., 
2016). 

У 1975 р. на звірофермах США серед американсь-
ких норок уперше зареєстровано епізоотичний ката-
ральний гастроентерит (Larsen & Gorham, 1975). Спо-
чатку захворювання не розглядали як інфекційне, 
оскільки втрату ваги і зниження якості хутра у тварин 
віком від 4 місяців і старших за відносно невисокої 
летальності (< 5 %) могли спричинити різні чинники. 
Інфекційну природу захворювання встановлено в 
1984 р., а в 1985 р. під час епізоотії в Данії виявлено 
характерні віріони в калі американських норок. Тоді 

з’явився термін – вірус епізоотичного катарального 
гастроентериту (Еpizootic catarrhal gastroenteritis virus 
– ECGV) (Gorham et al., 1990). Офіційно вірус визна-
ний МКТВ із 2015 р. і називається “коронавірус норок 
1” (Mink coronavirus 1 – MkCoV-1) (рід 
Alphacoronavirus, підрід Minacovirus) (Current ICTV 
Taxonomy Release). 

У 1993 р. у США серед фреток виникла епізоотія з 
інтенсивною діареєю і незначною (до 3 %) летальніс-
тю. У калі хворих тварин було виявлено віріони з 
характерною морфологією. Так був відкритий вірус 
епізоотичного катарального ентериту (Epizootic 
catarrhal enteritis virus – ECEV) (Williams et al., 2017).  

У 2002 р. описано коронавірус системного захво-
рювання тхорів (Ferret systemic disease coronavirus – 
FSCV), що спричинює ентерит із високою летальніс-
тю (Martinez et al., 2008). FSCV виявився ідентичним 
ECEV і відрізняється лише за структурою S-протеїну 
(Wise et al., 2010). У 2018 р. ECEV і FSCV об’єднані в 
один вид – коронавірус тхорів (Ferret coronavirus – 
FrCoV) (рід Alphacoronavirus, підрід Minacovirus), а в 
2019 р. FrCoV увійшов до складу MkCoV-1 як пато-
тип (Current ICTV Taxonomy Release).  

У 1979 р. американські науковці описали корона-
вірус кролів, що спричинює кардіоміопатію (Rabbit 
coronavirus provocing cardiomyopathy – RbCoV-CMP), 
який був антигенно споріднений HCoV-229E (рід 
Alphacoronavirus) (Small et al., 1979). У 2012 р. гонко-
нгськими науковцями відкрито коронавірус кролів 
HKU14 (Rabbit coronavirus HKU14 – RbCoV-HKU14) 
з ознаками роду Betacoronavirus (Lau et al., 2012). 
Проте ці віруси не зареєстровані у випуску МКТВ № 
37 від 07.2021 р. (ратифікація 03.2022 р.). 

До початку XXI століття про коронавіруси склала-
ся думка як про патогени, актуальні для ветеринарної 
практики, а для людини вони не становлять особливої 
небезпеки. Ситуація кардинально змінилася в листо-
паді 2002 р., коли в південних провінціях Китаю по-
чалася епідемія нової вірусної інфекції, що згодом 
отримала назву “тяжкий гострий респіраторний синд-
ром” (Severe acute respiratory syndrome – SARS), або 
атипова пневмонія. Захворювання стрімко набуло 
пандемічного поширення в 30 країнах світу з найбі-
льшою кількістю хворих у Китаї, Сінгапурі, В’єтнамі, 
Канаді та США. До серпня 2003 р. ВООЗ повідомила 
про 8422 випадки захворювання з 916 (10,9 %) ле-
тальними наслідками (World Health Organization). 

У березні 2003 р. китайські науковці з Гонконгу 
ідентифікували збудника. Коронавірусну природу 
збудника було підтверджено в лабораторіях США і 
Німеччини, де здійснено секвенування геному вірусу. 
16.04.2003 р. ВООЗ остаточно визнала етіологічну 
роль нового коронавірусу людини в розвитку SARS. 
Його спочатку назвали “SARS-асоційований корона-
вірус Урбані” на честь померлого італійського лікаря-
інфекціоніста, який першим діагностував хворобу. З 
2009 р. видова назва збудника – коронавірус, 
пов’язана із тяжким гострим респіраторним синдро-
мом (Severe acute respiratory syndrome-related 
coronavirus – SARS-CoV) (рід Betacoronavirus, підрід 
Sarbecovirus) (Current ICTV Taxonomy Release). 
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Пошуки можливого джерела інфікування людей 
виявили тваринне походження SARS-CoV. Встанов-
лено, що зараження людей відбулося від гімалайських 
цівет (Greig et al., 1962), яких розводять у Китаї для 
ресторанів екзотичної східної кухні. Подальші дослі-
дження екології SARS-CoV показали, що основним 
природним резервуаром вірусу є кажани 
(Microchiroptera) (Menachery et al., 2015), в яких роз-
вивається інапарантна інфекція з екскрецією збудника 
зі слиною, сечею і калом у навколишнє середовище. 
Це приводить до зараження дрібних ссавців (гімалай-
ських цівет, єнотоподібних собак, бірманських борсу-
ків та ін.), які широко використовуються в країнах 
Південно-Східної Азії в їжу і для потреб східної ме-
дицини. 

Епідемія, спричинена SARS-CoV, стимулювала 
процес дослідження коронавірусів. У 2004 р. голланд-
ські дослідники описали коронавірус людини NL63 
(Human coronavirus NL63 – HCoV-NL63) (Van der 
Hoek et al., 2004) (рід Alphacoronavirus, підрід 
Setracovirus) (Current ICTV Taxonomy Release). У 2005 
р. співробітники Гонконгського університету ізолю-
вали від 71-літнього пацієнта з двосторонньою пнев-
монією коронавірус людини HKU1 (Human 
coronavirus HKU1 – Human coronavirus HKU1) (Woo 
et al., 2005) (рід Betacoronavirus, підрід Embecovirus) 
(Current ICTV Taxonomy Release). Це дало початок 
використанню префікса HKU (англ. Hong Kong 
University) з порядковим номером штаму, який трап-
ляється у видових назвах багатьох вірусів.  

Упродовж 2005–2019 рр. було відкрито 16 видів 
коронавірусів рукокрилих (Chiroptera), які належать 
до родів Alphacoronavirus і Betacoronavirus. Коронаві-
рус подковиків HKU3 (Rhinolophus bat coronavirus 
HKU3 – BtCoV-HKU3) увійшов до складу SARS-CoV 
(Current ICTV Taxonomy Release). 

У 2008 р. під час дослідження печінки загиблої в 
аквапарку Сан-Дієго (США) білуги був відкритий 
коронавірус білуг SW1 (Beluga whale coronavirus SW1 
– BWCoV-SW1) (Mihindukulasuriya et al., 2008) (рід 
Gammacoronavirus, підрід Cegacovirus) (Current ICTV 
Taxonomy Release). У 2014 р. BWCoV-SW1 виділено 
від індійських афалін гонконгського океанаріуму, що 
свідчить про циркуляцію цього вірусу серед зубатих 
китів (Woo et al., 2014). 

Дослідження коронавірусу, пов’язаного з респіра-
торним синдромом Близького Сходу (Middle East 
respiratory syndrome-related coronavirus – MERS-CoV) 
(рід Betacoronavirus, підрід Merbecovirus) (Current 
ICTV Taxonomy Release), почалося в червні 2012 р. Із 
назофарингеального змиву 60-річного чоловіка з по-
залікарняною пневмонією, який пізніше помер у гос-
піталі м. Джидда (Саудівська Аравія), був виділений 
коронавірус у перещеплюваних клітинних лініях ни-
рок африканської зеленої мавпи (Vero) і макаки-резус 
(LLC-MK-2) (Zaki et al., 2012). Секвенуванням вірус-
ного геному встановлено, що новий коронавірус є 
спорідненим, але не ідентичним до SARS-CoV, та 
генетично найближче стоїть до коронавірусу бамбу-
кових кажанів HKU4 (Tylonycteris bat coronavirus 
HKU4 – BtCoV-HKU4) і коронавірусу нетопирів 

HKU5 (Pipistrellus bat coronavirus HKU5 – BtCoV-
HKU5) (Van Boheemen et al., 2012). 

У вересні 2012 р. аналогічний вірус ізольовано з 
трахеальних аспіратів 49-річного пацієнта з позаліка-
рняною пневмонією, який був доставлений у лондон-
ську клініку із госпіталю Катару (а до цього відвіду-
вав Саудівську Аравію) і помер на 30-ту добу захво-
рювання (Bermingham et al., 2012). Ретроспективні 
серологічні дослідження, проведені серед пацієнтів 
йорданських госпіталів у березні–квітні 2012 р., ви-
явили зв’язок із MERS-CoV не менше 9 випадків по-
залікарняних пневмоній, з яких 2 завершилися лета-
льно (Al-Abdallat et al., 2014). Стало зрозуміло, що 
людство зіткнулося з новим особливо небезпечним 
коронавірусом. За даними ВООЗ, на початок січня 
2020 р. MERS зареєстровано в 27 країнах світу з лета-
льністю 34,4 % (866/2519) (World Health Organization). 
MERS-CoV, як і SARS-CoV, спричинює гострий рес-
піраторний дистрес-синдром (легеневу недостатність 
із ризиком смерті). 

Природні вогнища MERS-CoV знаходяться на 
Аравійському півострові, де резервуаром вірусу є 
рукокрилі (Chiroptera) (Mohd et al., 2016). Людина 
може заражатися MERS-CoV унаслідок контактів із 
продуктами життєдіяльності рукокрилих або проміж-
них хазяїв. Серологічний моніторинг у популяціях 
свійських тварин в Омані показав 100 % серопозитив-
ність до MERS-CoV серед одногорбих верблюдів. 
Імунний прошарок проти MERS-CoV серед одногор-
бих верблюдів виявлено в Африці (Reusken et al., 
2013). Отримано прямі докази циркуляції в організмі 
верблюдів штамів MERS-CoV, ідентичних епідеміч-
ним, і можливості зараження людини від цих тварин 
(Drosten et al., 2014). Рукокрилі заражають верблюдів 
під час своїх днювань в укриттях для свійських тва-
рин. Антитіла до MERS-CoV виявлено в альпак у 
Катарі (Reusken et al., 2016). Припускається, що всі 
мозоленогі (Tylopoda) чутливі до MERS-CoV і можуть 
бути проміжними хазяями цього вірусу за наявності 
природного резервуару – рукокрилих.  

Проведений у Гонконгу в 2007–2011 рр. молеку-
лярно-генетичний скринінг калу клінічно здорових 
свиней виявив у 10 % проб новий коронавірус HKU15 
(Coronavirus HKU15 – СоHKU15) (Woo et al., 2012) 
(рід Deltacoronavirus, підрід Buldecovirus) (Current 
ICTV Taxonomy Release). У 2014 р. СоHKU15 спри-
чинив епізоотії серед свиней в американських штатах 
Огайо та Індіана (Wang et al., 2014).  

Молекулярно-вірусологічним дослідженням попу-
ляцій гризунів у східнокитайській провінції Чжецзян 
у 2011–2013 рр. виявлено коронавірус пацюків Лун-
цюань Rn (Lucheng Rn rat coronavirus – LRNV) (Wang 
et al., 2015) (рід Alphacoronavirus, підрід Luchacovirus) 
(Current ICTV Taxonomy Release). Два інші коронаві-
руси, виділені від мишей і пацюків, виявилися пато-
типами BetaCoV-1 і MCoV.  

Аналогічними дослідженнями гризунів у півден-
них провінціях Китаю в 2010–2012 рр. відкрито коро-
навірус пацюків Китаю HKU24 (China Rattus 
coronavirus HKU24 – CRCoV-HKU24) (рід 
Betacoronavirus, підрід Embecovirus) (Lau et al., 2015). 
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У 2014 р. німецькі вірусологи ідентифікували но-
вого представника родини Coronaviridae, генетично 
близького до MERS-CoV, – коронавірус їжаків 1 
(Hedgehog coronavirus 1 – HdCoV-1) (Corman et al., 
2014) (рід Betacoronavirus, підрід Merbecovirus)  
(Current ICTV Taxonomy Release).  

У 2009 р. науковці з Гонконгу провели молекуляр-
но-генетичне дослідження понад 1500 мертвих птахів 
та виявили 2 нових представників родини Coronaviri-
dae: коронавірус бюльбюлів HKU11 (Bulbul 
coronavirus HKU11 – BuCoV-HKU11) і коронавірус 
муній HKU13 (Munia coronavirus HKU13 – MuCoV-
HKU13) (Woo et al., 2009) (рід Deltacoronavirus, підрід 
Buldecovirus) (Current ICTV Taxonomy Release). Коро-
навірус, виділений від дроздів, виявився патотипом 
BuCoV-HKU11 (Woo et al., 2009).  

У 2012 р. гонконгські науковці виділили з трахеа-
льних змивів птахів 4 нових представників роду 
Deltacoronavirus: коронавірус білоочок (White-eye 
coronavirus HKU16 – WECoV-HKU16), коронавірус 
нічних чапель (Night heron coronavirus HKU19 – 
NHCoV-HKU19) (підрід Herdecovirus), коронавірус 
свіязів HKU20 (Wigeon coronavirus HKU20 – WiCoV-
HKU20) (підрід Andecovirus), коронавірус очеретів-
ниць HKU21 (Common moorhen coronavirus HKU21 – 
CMCoV-HKU21) (підрід Buldecovirus) (Current ICTV 
Taxonomy Release; Woo et al., 2012). Два інші корона-
віруси, виділені від горобців і сорочих славок, вияви-
лися патотипами PDCoV і MuCoV-HKU13 відповідно 
(Woo et al., 2012).  

Перший випадок нової особливо небезпечної ко-
ронавірусної інфекції людини, яка супроводжується 
тяжкими (часто смертельними) пневмоніями, зареєст-
ровано 08.12.2019 р. у 11-мільйонному місті Ухань 
китайської провінції Хубей. 30.12.2019 р. медичне 
управління міського комітету охорони здоров’я Уханя 
опублікувало термінове повідомлення про появу пне-
вмонії нез’ясованої етіології. 03.01.2020 р. ВООЗ 
оголосила про 44 хворих, з яких 27 (61,4 %) відвіду-
вали оптовий ринок морепродуктів Уханя, де прода-
валися також птиця, змії, кажани та інші дикі твари-
ни. 07.01.2020 р. під час дослідження бронхоальвео-
лярних змивів пацієнта з тяжким респіраторним син-
дромом виявленого методом метагеномного секвену-
вання нового представника родини Coronaviridae, 
який отримав тимчасову назву “novel coronavirus 
2019” (2019-nCoV) (Wu et al., 2020). Уже 12.01.2020 р. 
китайські вчені анонсували структуру геному 2019-
nCoV, що дало змогу розробити діагностичні тест-
системи для ПЛР і почати роботу над створенням 
вакцин (Chen ett al., 2020). Захворювання, пов’язане з 
2019-nCoV, назвали COVID-2019 (COVID-19) 
(Coronavirus disease 2019). 

Ухань є столицею однієї з найбільш густонаселе-
них китайських провінцій із розвиненою транспорт-
ною системою. 30.01.2020 р. ВООЗ оголосила епіде-
мічний спалах COVID-19 у провінції Хубей надзви-
чайною ситуацією в сфері охорони здоров’я, яка має 
міжнародне значення. Епідемія швидко поширилася з 
провінції Хубей в інші провінції та за межі Китаю. 
Неготовність багатьох країн світу до проведення жор-
стких протиепідемічних заходів, які запровадив Ки-

тай, зробила реальним переростання епідемії в глоба-
льну пандемію. Пандемія COVID-19, оголошена ВО-
ОЗ 11.03.2020 р., за 11 місяців охопила 228 країн сві-
ту. Станом на 24.10.2022 р. у світі заразилися 632,97 
млн людей і померли 6,58 млн. Найвищі показники 
захворюваності й смертності зафіксовані у США, 
Індії, Франції, Німеччині та Бразилії. Летальність від 
COVID-19 у цілому світі на початку пандемії стано-
вила 3,4 %, потім швидко почала зростати, досягнув-
ши піка всередині квітня 2020 р. – 6,5 %, у подальшо-
му знизилася до 2,7 % наприкінці жовтня 2020 р., 
2,2 % всередині лютого 2021 р. (Zadorozhna, 2021) і 
зараз становить 1 %. 

За генетичного дослідження геном 2019-nCoV ви-
явився гомологічним із MERS-CoV на 50 %, SARS-
CoV – на 79 % і BtRsCoV (коронавірус китайських 
підковиків – Rhinolophus sinicus coronavirus) – на 
88 %. З огляду на особливості структури геному 2019-
nCoV із 2020 р. перейменовано у коронавірус, 
пов’язаний із тяжким гострим респіраторним синдро-
мом 2 (Severe acute respiratory syndrome-related 
coronavirus – SARS-CoV-2) (Gorbalenya et al., 2020). 
Варто зазначити, що у випуску МКТВ № 37 від 
07.2021 р. (ратифікація 03.2022 р.) SARS-CoV-2 не 
зареєстрований. Ймовірно, за даними наукових дослі-
джень (Gorbalenya et al., 2020; Zadorozhna, 2021) у 
наступному випуску МКТВ SARS-CoV-2 буде зара-
хований до роду Betacoronavirus, підроду 
Sarbecovirus, як і SARS-CoV. 

COVID-19 є природно-вогнищевою інфекцією з 
резервацією SARS-CoV-2 у популяціях рукокрилих 
(Chiroptera) і панголінів (ящерів, Manis), м’ясо яких є 
делікатесом у країнах Південно-Східної Азії, а луска 
широко використовується в східній медицині. За ін-
формацією китайських учених, найбільш близькоспо-
рідненими до SARS-CoV-2 коронавірусами є 
BetaCoV/bat/Yunnan/RaTG13/2013 (bat/RaTG13) (ко-
ронавірус кажанів виду Rhinolophus affinis) і 
BetaCoV/Pangolin/Guangdong/1/2020 (Pangolin/1) (ко-
ронавірус панголінів), геномна послідовність яких 
збігається з SARS-CoV-2 на 96 % і 90,5 % відповідно 
(Zhang et al., 2020). Однак деякі науковці спростову-
ють роль панголінів як природного резервуару чи 
можливих проміжних хазяїв SARS-CoV-2 на підставі 
дослідження сайту в геномі вірусів, що кодує S-
протеїн, та акцентують увагу на походження 
SARSCoV-2 від рекомбінантного коронавірусу кажа-
нів. Кажани забезпечують багатий генофонд для між-
видового обміну фрагментами геномів коронавірусів і 
появі рекомбінантів, які адаптуються до нових хазяїв. 
З’явилися генетичні варіанти SARS-CoV-2 (альфа, 
бета, гамма, дельта) за рахунок адаптивних мутацій у 
ділянці S-протеїну, що збільшує ефективність взаємо-
дії S-протеїну з мембранними рецепторами клітин та 
підвищує контагіозність вірусу (Zadorozhna, 2021). 

SARS-CoV-2 може переходити від людини в попу-
ляції свійських і диких тварин – котів, собак, норок, 
тигрів, левів, сніжних барсів, горил. Зворотної пере-
дачі вірусу від тварин людині не виявлено, за винят-
ком випадків зараження людей від норок, які зареєст-
ровані в 2020 р. у Нідерландах і Данії (Zadorozhna, 
2021). Циркуляція SARS-CoV-2 серед різних видів 
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тварин призводить до накопичення мутацій, що зумо-
влює адаптацію вірусу до нових хазяїв та екологічних 
ніш і подальше вкорінення його в людській популяції. 

 
Висновки 

 
За інформацією МКТВ випуску № 37 від 07.2021 р. 

(ратифікація  03.2022  р.), родина Coronaviridae налічує 
54 види вірусів, які об’єднані в  3  підродини,  6  родів і 
28 підродів. Найчисленніша підродина 
Orthocoronavirinae включає багато актуальних для 
ветеринарної практики вірусів ссавців і птахів, які 
спричинюють різноманітну патологію: респіраторні та 
кишкові інфекції, полісерозити, міокардити, гепатити, 
нефрити, нейроінфекції, імунопатологію. Природними 
резервуарами коронавірусів із родів Alphacoronаviru і 
Betacoronovirus є рукокрилі, а з родів 
Gammacoronаvirus і Deltacoronаvirus – птахи. Із відо-
мих  6  видів коронавірусів людини емерджентними є 
SARS-CoV, MERS-CoV і SARS-CoV-2, які резервують-
ся в популяціях рукокрилих. 
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