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Метапневмовірус людини (HMPV) здатний уража-
ти нижні відділи дихальних шляхів. При реплікації він 
може поширюватися від клітини до клітини, що за 
цими властивостями зближує його із SARS-CoV-2. 
Групами ризику є діти, які вперше інфікуються цим 
збудником і дорослі старшого віку з несприятливим 
преморбідним фоном, що супроводжується імуноскомп-
роментованим станом. Найчастішими проявами ін-
фекції є бронхіоліт і пневмонія. 

Специфічного лікування і вакцин немає. Для HMPV 
характерною є циклічність циркуляції, на активність 
якої натепер вплинула пандемія COVІD-19, підвищивши 
після певного спаду на окремих територіях інтенсив-
ність епідемічного процесу. В Україні найвищими за 
період 2019/2020–2024/2025 (2 перші тижні) показники 
частоти визначення НMPV були на тлі епідемії 
COVID-19 у 2020/2021 рр. (1,83–4,33 %). У 2021/2022 рр. 
було виявлено лише 2 випадки HMPV-інфекції. У на-
ступні 2 сезони (2022/2023–2023/2024 рр.) НMPV у 
межах дозорного епіднагляду визначали з частотою 
1,44 і 1,13 % відповідно, однак кількість вірусів збіль-
шилася з 63 до 106. За сезон 2024/2025 рр. (40-й тиж-
день 2024 р. – перші 2 тижні 2025 р.) зростання інтен-
сивності циркуляції НMPV не було (за даними дозо-
рного нагляду НMPV визначали в 0,43–1,11 % від 
кількості госпіталізованих пацієнтів із гострими 
респіраторними інфекціями (ГРІ). У 2022/2023 та 
2023/2024 рр. НMPV циркулював протягом усього 
епідемічного сезону ГРІ, але з різною інтенсивністю У 
2020/2021 рр. циркуляція почалася в лютому 2021 р., 
а пік захворюваності спостерігався в кінці березня – 
квітні. У сезоні 2022/2023 рр. найвища частота визна-
чення НMPV реєструвалася в листопаді-грудні 2022 р. 
із наступними спорадичними випадками до травня. У 
сезоні 2023/2024 рр. найбільше випадків визначено в 
середині грудня з подальшим незначним підвищенням 
у березні-квітні. Треба відзначити, що в 2020/2021 та 
2023/2024 рр. спорадичні випадки реєструвалися і 
в травні, тобто до кінця сезону/спостереження (20-й 
тиждень). Можна передбачати, що циркуляція НMPV 

продовжиться і далі. В Україні на теперішній час не 
відзначене зростання частоти випадків НMPV-
інфекції, яке виходило б за межі очікуваного під час 
епідемічного сезону ГРІ. У той же час, постійно визна-
чаються випадки НMPV-інфекції серед пацієнтів із 
тяжким перебігом ГРІ, що свідчить про актуальність 
цієї інфекційної хвороби для України. Показано набага-
то вищу інформативність дозорного епіднагляду 
порівняно з рутинним щодо діагностики НMPV-
інфекції, оперативної оцінки епідемічної ситуації та 
тенденцій епідемічного процесу. 

Необхідним є подальше удосконалення системи 
епіднагляду за ГРІ, зокрема за НMPV-інфекцією, щодо 
підвищення чутливості її інформаційної складової. На-
тепер немає підстав говорити про появу емерджент-
ного, тобто нового для людини метапневмовірусу, 
так само як про набуття відомим нам HMPV нових 
властивостей. За проаналізованими даними його ролі 
при ГРІ у світі і в Україні в динаміці теперішню ситуа-
цію можна оцінити як сезонний підйом HMPV-інфекції, 
який може бути значнішим як загалом, так і на окремих 
територіях унаслідок попереднього впливу пандемії 
COVID-19.

Ключові слова: метапневмовірус людини, мета-
пневмовірусна інфекція, епідемічний процес, епідеміо-
логічний нагляд, сезонность, бронхіоліт, пневмонія, 
вакцини.

Оскільки теперішня ситуація пов’язана з повідо-
мленнями про начебто надзвичайну ситуацію щодо 
НMPV-інфекції в Китаї, необхідно розглянути проблему 
в динаміці від початку моніторингу НMPV у цій країні. 
Так, протягом 2006–2008 рр. при вірусологічному об-
стеженні 601 дитини НMPV визначали в 6,8 % випадків. 
Захворілі діти були віком від 29 діб до 9 років. 84,4 % 
випадків спостерігали в зимово-весняний сезон. Серед 
HMPV(+) пацієнтів 55,6 % були коінфіковані іншими ві-
русами, серед яких превалював RSV. Коінфекція збіль-
шувала показники госпіталізації. Найчастішим діагнозом 
була бронхопневмонія (57,8 %), а симптомом – кашель 
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(88,9 %) [61]. У 2007–2011 рр. у провінції Changsha 
у госпіталізованих дітей НMPV-інфекцію виявляли в 
5,2 % випадків. Серед виділених вірусів найчастіше ви-
значали НMPV генотипу А (72,6 %) із превалюванням 
субгенотипу A2b [64]. Майже в той самий період у Пів-
денно-Західному Китаї протягом 3 сезонів (2008–
2011 рр.) при дослідженні назофарингеальних змивів 
позитивними на НMPV виявилися 10,2 % обстежених, 
серед яких превалювали діти віком <5 років. Привертає 
увагу факт відмінності в сезонності циркуляції НMPV у 
різні періоди. У 2008–2009 та 2009–2010 рр. вона до-
сягла піку у весняно-літній період, тоді як у 2010–2011 рр. 
– переважно у зимово-весняний.

Превалювали віруси генотипу А (95,7 %) із пере-
важанням субгенотипу A2b. Три генотипи (A2b, A1 і B1) 
були поширені в епідемічному сезоні 2008–2009 рр., і 
лише генотип A2b був ідентифікований в інших двох 
сезонах [70]. Інші особливості HMPV-інфекції саме в 
Китаї за цими даними визначити не можна.

Дослідження, здійснені в Пекіні у квітні 2017 – бе-
резні 2018 рр. серед госпіталізованих дітей до 14 років, 
показали їх інфікованість HMPV у 4,08 % випадків. 
Більшість інфікованих припадала на дітей віком ≤4 ро-
ків (90,38 %). Основними діагнозами HMPV-інфекції 
були пневмонія (29/52 – 55,77 %) та бронхіт (23/52 – 
44,23 %), тоді як основними клінічними проявами були 
кашель, гарячка, ринорея та чхання. Серед 48 HMPV-
позитивних проб превалювали субгенопити A2b 
(39,58 %) і B1 (54,17 %). Пацієнти з HMPV генотипу A 
мали вище вірусне навантаження, порівняно з пацієн-
тами генотипу B (6,07 проти 5,37 log10 копій РНК/мл) 
[87]. За даними інших дослідників, у Пекіні в 2017–
2019 рр. частота визначення HMPV у госпіталізованих 
дітей із респіраторними інфекціями становила 6,18 %, 
причому у дівчат частіше, ніж у хлопчиків (6,80 % проти 
5,42 %). Ці показники суттєво відрізнялися за віком 
(≤ 1 року – 5,53 %, > 1 до  ≤ 2 – 7,92 %, > 2 до  ≤ 3 – 
7,55 %,  > 3 до  ≤ 4 – 7,59 %, > 4 до  ≤ 5 – 2,82 %, > 5 до  ≤ 7 
– 5,64 %, > 7 до  ≤ 14 – 4,49 %) із перевагою дітей віком 
від 1 до 4 років [88]. Вірусне навантаження HMPV не 
корелювало з будь-якими клінічними характеристиками. 
Частота тяжких форм захворювань була схожою між 
моноінфекцією та коінфекцією для 2 вірусів (RSV та 
HMPV). Не виявлено статистично значущих відміннос-
тей між ступенем тяжкості та вірусним навантаженням. 
Бронхіоліт був найчастішим проявом, пов’язаним як 
HMPV, так і RSV. Високе вірусне навантаження або 
коінфекція могли асоціюватися з деякими симптомами, 
але жоден з них істотно не впливав на ступінь тяжкості 
недуги для обох вірусів [93].

Подібні дослідження, здійснені в Пекіні протягом 
2018–2021 рр., продемонстрували зростання частки 

HMPV-позитивних до 7,9 %, серед яких діти віком до 
5 років становили 78,2 %. Основним діагнозом при 
HMPV-інфекції була пневмонія (115/124 – 92,7 %), у 
більшості хворих спостерігалися кашель і гарячка. Епі-
демічна роль субгенотипу A2b зросла до 82,1 %. Як і 
в попередньому дослідженні, госпіталізовані діти з 
HMPV генотипу A мали вище вірусне навантаження, 
порівняно з генотипом B. Під час спалаху COVID-19 
серед 232 обстежених пацієнтів лише 4 випадки були 
HMPV-позитивними, тобто рівень виявлення HMPV під 
час поширення COVID-19 значно знизився, порівняно з 
показником до пандемії [89].

За період 2009–2021 рр. у 9 провінціях Китаю здій-
снено порівняльний аналіз підтверджених випадків 
грипу людини, RSV- та HMPV-інфекції. Серед 11 591 
пацієнта з ГРІ частота моноінфікування цими вірусами 
становила 15,0 %, 9,59 % і 2,24 % відповідно; рівень 
коінфекції дорівнював 0,64 %. Грип діагностували пере-
важно в осіб віком 15–59 років (39,1 % від числа пози-
тивних на цю інфекцію), RSV- та HMPV-інфекції – пере-
важно у дітей віком до 5 років (87,13 та 83,46 % відпо-
відно). Загалом RSV(+) пацієнти були молодшими за 
HMPV(+) пацієнтів. Клінічні прояви RSV- і HMPV-інфекцій 
були подібними, супроводжуючись симптомами уражен-
ня нижніх дихальних шляхів. Епідемічний пік RSV-
інфекції спостерігався раніше, ніж грипу, а HMPV – піз-
ніше, ніж RSV-інфекції і грипу. Загалом 85,14 % випадків 
коінфекції зареєстровано серед дітей віком до 5 років. 
Протягом 2020–2021 рр. епідеміологічні особливості цих 
3 інфекцій змінилися через вплив пандемії COVID-19 
[73]. На жаль, наведені дані не дозволяють оцінити 
динаміку інтенсивності циркуляції HMPV за роками. 
Узагальнюючи дані щодо епідемічної ситуації з HMPV-
інфекції в Китаї, можна відзначити тенденцію до зрос-
тання захворюваності в Пекіні, у той час, як в інших 
регіонах країни частота визначення HMPV за роками, 
обстеженим контингентом та регіонами коливалася від 
2,24 % до 18,2 % (табл. 3), що свідчить про достатньо 
вагомий тягар цієї інфекції для охорони здоров’я Китаю 
в окремі роки.

Найбільш інформативними є дані тривалого ретро-
спективного дослідження (2012–2023 рр.), здійсненого 
в Медичному центрі жінок і дітей Гуанчжоу (Китай), коли 
було оцінено дані 155 165 госпіталізованих дітей віком 
0–17 років із ГРІ (мал. 3 та 4) [92]. Виходячи з наведених 
результатів, етіологічна роль HMPV почала зростати на 
тлі пандемії COVID-19, починаючи з 2021 р., досягнувши 
максимуму в 2022 р. (мал. 3). При цьому для RSV-
інфекції циклічність становила 2 роки в допандемічний 
період, а на тлі пандемії підйоми захворюваності стали 
спостерігатися через 1 рік. Для HMPV-інфекції говорити 
про циклічність в допандемічний період досить складно 
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у зв’язку з низькими показниками виявлення вірусу про-
тягом 2012–2020 рр.

У 2022–2023 рр. рівні захворюваності зросли по-
рівняно з допандемічним періодом. Особливо наочно 
це зростання можна простежити на малюнку 4. Щодо 
сезонного розподілу випадків, то в допандемічний пері-
од циркуляція HMPV у більшості спостерігалася від 
початку року до початку літа з достатньо низькими піко-
вими рівнями. Протягом 2021–2022 рр. піки припадали 
на зимовий та зимово-весняний періоди відповідно, але 
їх рівні перевищували рівні RSV-інфекції, чого раніше 

не спостерігалося. У 2023 р. випадки реєструвалися у 
весняно-зимовий період з чітким підйомом влітку і во-
сени, що доволі не характерно для цієї інфекції. Таким 
чином, саме за цими даними можна простежити тенден-
цію до зростання етіологічної ролі HMPV серед ГРІ 
в Китаї та визначити окремі тенденції епідемічного про-
цесу, що заслуговують на увагу.

Масштабний моніторинг за HMPV-інфекцією здій-
снювався в Австралії. Протягом 2010 р. – березня 
2022 рр. у дослідження було залучено велику когорту 
госпіталізованих дітей віком до 2 років. Серед них част-

Мал. 3. Динаміка виявлення HMPV та RSV у дітей із ГРІ, які перебували в Медичному центрі жінок і дітей Гуанчжоу (Ки-
тай), (2012–2023 рр.) [92].

Мал. 4. Сезонність виявлення HMPV та RSV у дітей із ГРІ, що перебували в Медичному центрі жінок і дітей Гуанчжоу 
(Китай), (2012–2023 рр.) [92].
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ка позитивних на HMPV, RSV, віруси грипу та парагрипу 
сумарно становила 8,2 %, зокрема на HMPV – 3,6 %. 
Найбільшою групою ризику були діти віком 0–5 та 
6–11 міс. (відповідно 4–5 та 3,9–5 випадків на 1000 дітей 
відповідного віку), для дітей віком 12–23 міс. ці показ-
ники становили 3,1–3,7. Серед HMPV(+) пацієнтів ві-
кових груп 0–5, 6–11 та 12–23 міс. до реанімації потра-
пили відповідно 4,6, 2,9 і 4,6 % дітей, безперервної 
респіраторної підтримки / інвазивної вентиляції потре-
бували відповідно <5, <5 і 2 %, складний стаціонарний 
перебіг спостерігали відповідно у 35,1, 37,7 і 34,7 %. 
Частота повторної госпіталізації становила 16,1 % у ві-
ковій групі 0–5 міс., 13,6 % – у віковій групі 6–11 міс. та 
16,8 % – у віковій групі 12–23 міс [90]. Більш відчутний 
вплив пандемії COVID-19 на НMPV-інфекцію було по-
казано в Австралії при аналізі НMPV-інфекції та її осо-
бливостей із 1 січня 2017 по 31 грудня 2021 рр. Після 
відсутності циркуляції НMPV навесні 2020 р. незвичай-
на її активація спостерігалася під час вологого літнього 
сезону в тропічному північному регіоні наприкінці 2020 р. 
Порівняно з 2017–2019 рр. захворюваність на НMPV-
інфекцію в 2021 р. зросла в 3 рази, причому у дітей віком 
1–4 роки – більше ніж у 4 рази. Частка госпіталізацій 
подвоїлася. Відсоток позитивних результатів щодо 
НMPV у 2021 р. був вищим, ніж у допандемічний період 
(10,1 проти 7,6 %). У 2020 р. генетична різноманітність 
НMPV, що спостерігалася раніше, замінилася на єдиний 
підтип, так званий клональний варіант НMPV. Підкрес-
люється, що в цьому випадку літній підйом і затримка 
зимового сезону пов’язані з температурою, вологістю, 
розширеною когортою НMPV-наївних дітей 1–4 років і 
ослабленням імунітету населення. Також наголошуєть-
ся, що і в подальшому очікуються інтенсивні та незви-
чайні сезони ГРІ після пандемії COVID-19 [94, 95].

Значно відрізняються від загальновизначених за-
кономірностей дані щодо вікових груп ризику захворю-
ваності на HMPV-інфекцію в Індії, де розподіл позитив-
них результатів за віком був наступним: 0–2 роки – 2,8 %, 
2–5 років – 11,1 %, 5–15 років – 22,2 %, 15–50 років – 
55,6 % та у віковій групі 50–65 років – 8,3 %. Загалом 
протягом 2016–2018 рр. було 206 пацієнтів позитивних 
на HMPV [85]. Тобто найчастіше тяжка форма HMPV-
інфекції визначалася в підлітків і дорослих працездат-
ного віку, а діти до 5 років становили лише 13,9 % від 
загальної кількості інфікованих. За віковими групами 
аналізували лише 36 випадків, що підпадали під кате-
горію тяжкого гострого респіраторного синдрому, які були 
зареєстровані в 7 провінціях Індії. 9 пацієнтів мали не-
сприятливий преморбідний фон, а 4 – коінфекцію (ви-
сипний тиф, лептоспіроз або грип). Невелика статистич-
на вибірка та розпорошеність даних у часі й за терито-
ріями не дозволяє зробити достовірні висновки. Щодо 

циркулюючих вірусів, то, за результатами секвенування 
20 штамів від цих пацієнтів, визначено HMPV сублінії 
А2с. Із них 10 штамів мали дуплікацію 111 нуклеотидів, 
а решта 10 – дуплікацію 180 нуклеотидів.

На прикладі Хорватії можна побачити етіологічну 
структуру ГРІ в допандемічний період (2014–2015 рр.). 
Найчастіше визначали RSV (28,6 %), далі були віруси 
парагрипу (PIV) типів 1–3 (18,4 %), RV (14,3 %), HMPV 
(10,1 %), аденовіруси (7,1 %), віруси грипу типів А і В 
(4,8 %) та коронавіруси (4,2 %). У 2015 р. додатково 
ідентифікували ентеровіруси (13,2 %), HBoV (10,5 %), 
PIV-4 (2,6 %) та пареховірус (1,3 %). Не було встанов-
лено статистичних відмінностей між перебігом вірусної 
моно- та коінфекцієї [75].

Тривале дослідження було здвйснено в дитячій 
університетській клініці в Берні (Швейцарія) у 2011–
2023 рр., яке дозволило простежити динаміку сезонних 
підйомів HMPV-інфекції та впливу на інтенсивність її 
епідемічного процесу пандемії COVID-19 при спостере-
женні за 403 госпіталізованими дітьми. Типовий сезон 
HMPV-інфекції тривав із грудня по квітень. З травня по 
листопад за роками у передпандемічні сезони середня 
кількість випадків становила <1 на місяць, а під час 
сезону – 27,2. Після початку пандемії COVID-19 із квітня 
2020 до травня 2021 рр. не було зареєстровано жодно-
го випадку HMPV-інфекції (мал. 5). Надалі влітку 2021 р. 
відбувся більший, ніж зазвичай, міжсезонний підйом 
захворюваності на цю інфекцію (19 випадків порівняно 
із середнім значенням 4 випадки у передпандемічні 
роки). Щодо вікового розподілу дітей, то до пандемії 
співвідношення дітей 0–12 та 13–23 міс. становило 2,1, 
під час пандемії – 1,3; дітей 0–2 та 3–4 років – відповід-
но 3,4 і 1,8 [96]. Таким чином, це дослідження демон-
струє вплив обмежувальних протиепідемічних заходів, 
спрямованих на стримання поширення SARS-CoV-2, та 
інтенсивної циркуляції цього збудника на зростання 
сприйнятливості дитячого населення до HMPV із на-
ступним відновленням активності HMPV, що супрово-
джувалося підвищеною захворюваністю навіть в між-
сезонний період.

У США (штат Юта) з 2007 по 2013 рр. було здійснено 
ретроспективне когортне дослідження в дитячій лікарні 
серед дітей віком до 18 років з лабораторно підтвердже-
ною HMPV-інфекцією (815 дітей). Вікова структура паці-
єнтів була такою: 16 % – <6 місяців, 50 % – 6–23 місяців, 
23 % – 2–4 роки та 11 % – 5–17 років. Ускладнений пре-
морбідний стан виявлено у 56 % дітей, ця частка зроста-
ла зі збільшенням віку. Спостерігалися помітні варіації 
щорічних показників госпіталізації. Показники госпіталі-
зації були найвищими серед дітей віком до 2 років (200 
на 100 000 дітей цього віку) і найнижчими серед дітей 
віком 5–17 років (5 на 100 000). Серед госпіталізованих 
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18 % лікувались у відділенні інтенсивної терапії та 6 % 
потребували штучної вентиляції легень. Середня трива-
лість госпіталізації становила 2,8 дня і не залежала від 
віку. Середня вартість лікування на 1 пацієнта становила 
$5 513 зі значно вищими витратами для пацієнтів із хро-
нічними захворюваннями ($4 186–13 682) [97]. Цікавими 
є дані дослідження, здійсненого в Пекіні у 2017–2019 рр., 
в якому вивчали розподіл симптомів НMPV-інфекції за-
лежно від віку дітей. Серед пацієнтів віком від 0 до 4 та 
від 5 до 14 років кашель спостерігався відповідно в 95,68 
та 97,3 %, підвищена температура тіла – у 90,65 та 
95,59 %, нежить – у 58,99 та 21,62 %, блювота – у 10,07 
та 5,41 %, чхання – у 21,58 і 8,11 %. Також було показано, 
що в цих вікових групах відрізняється й вірусне наванта-
ження – відповідно 7,25 × 104 та 4,37 × 104 (копій/μл) [88]. 
Останнє, скоріш за все, можна пояснити тим фактом, що 
більшість дітей старшого віку стикаються з НMPV не 
вперше, тому механізми імунної відповіді спрацьовують 
за бустерним типом. Це має вплив і на інтенсивність 
клінічних проявів.

Респіраторні віруси, включаючи НMPV, можуть бути 
причиною утруденого дихання та загострення астми у 
маленьких дітей. Чи пов’язане інфікування цими віру-
сами в ранньому віці з рецидивними свистячими хрипа-

ми та/або астмою, повністю не досліджено, хоча є дані, 
які свідчать про те, що діти з інфекцією нижніх дихальних 
шляхів, зумовленою НMPV, можуть мати більшу ймовір-
ність наступних, зокрема і рецидивних свистячих хрипів 
через кілька років після первинної інфекції. За наведе-
ними даними, частота виявлення НMPV при гострих 
хворобах, що супроводжуються утрудненим диханням, 
становить 3–6 %, у той час, як для RV цей показник 
становить 28–76 %, RSV – 16–29 %, ентеровірусів – 
4–27 %, HBoV – 5–18 %, PIV – 8–9 % [98]. Дещо інші дані 
отримані в Польщі. При обстеженні дітей зі гострим 
обстуктивним бронхітом, гострим бронхіолітом і заго-
стренням астми (середній вік (1,41±2,84) року) один або 
більше вірусів було виявлено у 83,2 % пацієнтів: RSV 
– у 44,6 %, риновірус – у 23,8 %, RSV та НMPV (по 
11,9 %); інші віруси – у <8 %. Вірусна коінфекція вста-
новлена у 37,6 % дітей. Загальні концентрації IgE у 
НMPV(+) були значно вищими, порівняно з RSV(+) і 
RV(+). Для НMPV і HBoV спостерігався зв’язок з атопіч-
ним дерматитом [99].

Окремо треба розглянути проблему HMPV-інфекції 
у дорослих. У США при ретроспективному дослідженні 
на HMPV назофаренгіальних змивів і сироваток від 
амбулаторних і госпіталізованих дорослих віком 19–40 

Мал. 5. Динаміка випадків НMPV-інфекції у дітей, госпіталізованих до дитячої університетської клініки (Берн, Швейцарія) 
(2011–2023 рр.). Темні стовпчики – випадки під час сезонного підйому, світлі – випадки в міжсезонний період [96].
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та ≥65 років (1999–2003 рр.) для виявлення RSV та ві-
русу грипу, HMPV визначили в 8,5 % обстежених (4,3–
13,2 % залежно від року). Безсимптомні форми стано-
вили 40 %, коінфікування спостерігалося в 22,9 %. У 
80 % пацієнтів були виявлені хрипи (частіше, ніж при 
грипі). 12 % хворих на HMPV-інфекцію були госпіталізо-
вані у відділення інтенсивної терапії, 11 % – потребува-
ли штучної вентиляції легень, що відповідало показни-
кам як при грипі та RSV-інфекції [50]. Згідно з даними 
пізніших досліджень, позитивний результат на RSV 
становив 11,6 %, на НMPV – 3,4 %. Серед контрольної 
групи без респіраторних проявів позитивною на RSV 
виявилася 1 особа, на НMPV – жодної [100]. При об-
стеженні пацієнтів із ГРІ віком ≥50 років протягом 3 се-
зонів поспіль НMPV-інфекцію діагностували в 4,5 %, 
RSV-інфекцію – у 6,1 %, грип – у 6,5 %. Пацієнти з HMPV 
були відносно старші за віком, частіше мали серцево-
судинні захворювання в анамнезі, порівняно з пацієнта-
ми з RSV-інфекцією та грипом, частіше отримували 
вакцинацію від грипу і рідше мали підвищення темпе-
ратури тіла, ніж хворі на грип. За 3 роки спостереження 
середні річні показники госпіталізації склали 15,01, 9,82 
та 11,81 на 10 тис. населення через RSV-, HMPV-
інфекцію та грип відповідно [101]. Для пацієнтів віком 
≥18 років частота виявлення як НMPV, так і RSV стано-
вила 2,6 %. Середня тривалість симптомів до звернен-
ня до лікарні становила 3,3 дня при RSV та 2,8 дня при 
HMPV, а до госпіталізації – 4,5 та 3,5 дня відповідно. 
Рівень госпіталізації, пов’язаний із кожним вірусом, 
становив близько 10 на 10 000 осіб віком ≥50 років і 
близько 2 на 10 000 осіб віком 18–49 років. Показники 
госпіталізації та відвідувань невідкладної допомоги 
збільшувалися із віком [72].

Протягом 2011–2013 рр. в Аргентині було показа-
но, що серед дорослих пацієнтів віком 26–59 років, 
госпіталізованих із ГРІ, етіологічна роль HMPV стано-
вила 12,4 %. HMPV циркулював наприкінці зими і 
навесні [78]. При вивченні етіології тяжкої позалікар-
няної пневмонії у дорослих в Республіці Кореї етіоло-
гічна роль HMPV була визначена в 3,2 % випадків [76]. 
Дослідження, здійснене в Малайзії, показало, що 
серед HMPV-позитивних пацієнтів не було встановле-
но залежності особливостей клінічного перебігу від 
генотипів/підліній HMPV. Пацієнти похилого віку 
(≥65 років) мали менш яскраві симптоми, ніж дорослі 
молодого та середнього віку (p=0,008). Назофаринге-
альне вірусне навантаження не корелювало з тяжкіс-
тю проявів HMPV-інфекції. Однак через 3-5 діб після 
появи клінічних симптомів пацієнти, інфіковані HMPV 
генотипу А, мали вище вірусне навантаження, порів-
няно з генотипом В (4,4 проти 3,3 log10 копій РНК/мкл, 
p=0,003). 

Відмінності в динаміці вірусного навантаження з 
часом між генотипами можуть мати вплив на передачу 
вірусу [102]. В Японії під час першої хвилі пандемії 
COVID-19 (2020 р.) на НMPV обстежували пацієнтів з 
температурою, респіраторними симптомами або тих, 
хто мав близький контакт із хворими на тяжкий гострий 
респіраторний синдром чи COVID-19. Частота позитив-
них проб на НMPV із носоглоткових мазків становила 
9,5 %, а в 4 позитивних випадках спостерігалася поза-
лікарняна пневмонія (5,3 % від усіх позалікарняних 
пневмоній, середній вік пацієнтів – 69,8 років, діапазон 
– 35–93 роки). Частка НMPV(+) у групі цих пневмоній 
становила 30,8 %, у групі без пневмонії – 0,0 %. Деякі 
автори зазначають, що НMPV-інфекцію потрібно дифе-
ренціювати з COVID-19 і позалікарняними пневмоніями 
[24]. Підкреслюється, що перебіг НMPV-інфекції у до-
рослих може бути тяжким, особливо в людей похилого 
віку і з порушеннями в імунітеті [103].

Описано випадок НMPV-інфекції в імунокомпетент-
ного 68-річного чоловіка без серйозних супутніх захво-
рювань, в якого розвинулася позалікарняна пневмонія 
тяжкого ступеня. Вірусна етіологія процесу була під-
тверджена, але емпірично все-таки були призначені 
антибіотики. У пацієнта спостерігалися респіраторні 
симптоми з прогресуванням гіпоксії, продуктивного 
кашлю до виснаження, що потребувало госпіталізації. 
При обстеженні легень було виявлено ознаки, типові 
для вірусної пневмонії [104].

Згідно з агрегованими даними з різних інформацій-
них джерел, НMPV виявлявся в 4,5 % випадків ГРІ у 
дорослих, які спостерігалися амбулаторно. У пацієнтів 
із позалікарняною пневмонією цей показник становив 
4,0 %. Серед дорослих, які лікувалися амбулаторно, 
НMPV частіше виявляли в осіб молодшого віку, що, 
ймовірно, пояснюється їхнім тіснішим контактом з ді-
тьми. У той же час, серед госпіталізованих пацієнтів з 
НMPV-інфекцією переважають особи старшого віку. 
Середній вік при позалікарняній пневмонії НMPV-
етіології – 62 роки. В амбулаторних умовах кашель і 
закладеність носа є найпоширенішими симптомами. 
У пацієнтів з НMPV-інфекцією та пневмонією частими 
симптомами є кашель із виділенням мокротиння, за-
дишка та втома [105].

Зазвичай повторна HMPV-інфекція в імунокомпе-
тентних осіб перебігає легко. Однак у людей похилого 
віку при повторному інфікуванні розвивається тяжке 
респіраторне захворювання, що має високий ризик 
летального висліду. В експерименті на мишах C57BL/6J 
визначено механізми перебігу захворювання при по-
вторному інфікуванні HMPV у старшому віці. Повторно 
інфіковані старі миші мали значну втрату ваги, посилен-
ня гістопатологічних змін легень і накопичення цитоток-
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сичних CD8+CD44+CD62L-CD69+CD103+ клітин пам’яті 
на тлі відсутності вірусу в легенях. У них виникали по-
рушення реакції пам’яті CD8+. Якщо екстраполювати ці 
результати на людей похилого віку з повторною HMPV-
інфекцією, то можна припустити, що вони можуть мати 
нерегульовану реакцію Т-клітин пам’яті CD8+, яка не 
захищає від тяжкого ступеня захворювання. Крім того, 
оскільки у старих мишей спостерігалася низька реакція 
пам’яті, то дисфункція Т-клітин CD8+ у старшому віці є 
перешкодою для застосування стратегій вакцинації 
[106].

Дані щодо летальності при НMPV-інфекції наведені 
в літературі частіше для дорослих пацієнтів. При тяжкій 
позалікарняній пневмонії показники летальності про-
тягом 30 днів становили 24 %, протягом 60 днів – 32 %. 
Не виявлено суттєвих відмінностей в летальності для 
пацієнтів з HMPV-інфекцією і грипом без імунодефіциту 
(60-денна летальність 25,6 та 31,1 % відповідно) та 
пацієнтів з імунодефіцитом (54,5 і 54,3 %) [76]. За іншою 
інформацією, летальність під час перебування в лікар-
ні пацієнтів із НMPV-інфекцією становила 4 % [81].

При спростуванні інформації про незвичайне по-
ширення НMPV-інфекції в Китаї наприкінці 2024 р. ВООЗ 
надала дані динаміки захворюваності на грип в Північній 
півкулі протягом 2018–2024 рр. з метою підкреслити 
відмінність її інтенсивності за роками, зміну актуальних 
типів вірусів грипу та вплив пандемії COVID-19 на цей 
процес (мал. 6) [4] для візуалізації тих змін, які можуть 

відбуватися з усіма респіраторними інфекціями після 
періоду їх спаду на початку пандемії. Якщо в передпан-
демічні сезони сумарне число виявлених вірусів грипу 
мало близькі значення, то в перші роки пандемії відбу-
лося різке зниження циркуляції вірусів грипу з наступним 
значним зростанням, що суттєво перевищувало показ-
ники допандемічного періоду. Така ж ситуація стосуєть-
ся і кінця 2024 р., який є часткою сезону 2024–2025 рр. 
Зазначені тенденції післяпандемічних сезонних підйомів 
можна опосередковано екстраполювати на інші респі-
раторні віруси, зокрема НMPV, для яких натепер немає 
системи глобального епідеміологічного нагляду. ВООЗ 
зазначає, що на територіях із помірним кліматом сезон-
ні епідемічні підйоми найпоширеніших ГРІ, включаючи 
грип, часто відбуваються в зимові періоди. Спостережу-
ване зростання ГРІ та ідентифікації їх збудників очіку-
ється в цю пору року в країнах Північної півкулі і не є 
чимось незвичайним. У той же час, спільна циркуляція 
респіраторних патогенів може стати тягарем для медич-
них закладів.

Характеристика епідемічної ситуації з НMPV-
інфекції в Україні. Епідемічну ситуацію з НMPV-інфекції 
в Україні оцінювали за даними дозорного та рутинного 
епіднагляду, починаючи із сезону 2019/2020 рр., оскіль-
ки за попередній період даних про визначення НMPV 
немає. Узагальнені результати кількості обстежених 
пацієнтів з ГПЗ, тяжкими ТГРІ, які були обстежені в 
рамках ДЕН (головним чином, госпіталізовані), та хворих 

Мал. 6. Виявлення респіраторних вірусів, повідомлені FluNet, з 1 жовтня 2017 р. по 30 грудня 2024 р. із країн Північної 
півкулі, станом на 7 січня 2025 р. [4].
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із ГРІ, яких обстежували в рамках рутинного епідеміо-
логічного нагляду, наведені в таблиці 4. Привертає 
увагу факт відсутності кореляції між частотою виявлен-
ня НMPV за даними дозорного та рутинного наглядів, 
оскільки ці показники значно вищі при обстеженні тяжких 
клінічних випадків. На прикладі сезону 2023/2024 рр. 
частота визначення НMPV у пацієнтів з ГПЗ та ТГРІ 
перевищувала цей показник при рутинному нагляді від-
повідно в 27,8 та 4,8 разу, що свідчить про інформатив-
ність обстеження саме госпіталізованих пацієнтів за 
тими ж критеріями, як це здійснюється при дозорному 
нагляді за грипом та ГРІ.

Найвищими за аналізований період показники час-
тоти визначення НMPV (1,83–4,33 %) були на тлі епіде-
мії COVID-19 у 2020/2021 рр., що не збігається з даними 
таких країн, як Китай [92] і Швейцарія [96]), де в цей 
період циркуляція метапневмовірусу, як і вірусів грипу 
(за даними ВООЗ [4]) фактично припинилась. Але ана-
логічна тій ситуації, що мала місце в Україні, спостері-
галася в Австралії [93, 94], де в 2021 р. захворюваність 
на цю інфекцію зросла в 3 рази, порівняно з доковідним 
періодом.

У наступному сезоні (2021/2022 рр.) в Україні по-
казники визначення НMPV знизилися (виявлено всього 
2 випадки), у той час, як в інших країнах продовжували 
зростати. Зазначене, ймовірно, може бути пов’язано, з 
одного боку, з початком воєнної агресії з боку рф та 
зменшенням кількості протестованих осіб саме на цей 

Таблиця 4

Обсяг досліджень дозорного та рутинного епідеміологічного нагляду та частота визначення НMPV протягом 
5 епідемічних сезонів (2019/2020 – 2023/2024 рр.) в Україні

Сезон
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2019/2020 365 0 0 835 10 1,2 1200 10 2,15 0 0 0 1200 10 0,83

2020/2021 600 26 4,33 1011 22 2,18 1611 48 2,98 710 13 1,83 2321 61 2,63

2021/2022 1197 2 0,17 1138 0 0 2335 2 0,09 0 0 0 2335 2 0,09

2022/2023 2123 39 1,84 2238 24 1,07 4361 63 1,44 0 0 0 4361 63 1,44

2023/2024 2233 25 1,12 2012 23 1,14 4225 48 1,13 90203 58 0,06 94448 106 0,11

2024/2025
(по 2-й 
тиждень)

719 8 1,11 697 3 0,43 1416 11 0,8 29052 13 0,04 30468 24 0,09

вірус (хоча, згідно із статистичними даними кількість 
обстежених на респіраторні віруси зросла), зменшенням 
частки дітей за рахунок зовнішньої міграції, дистанцій-
ного навчання тощо, з другого боку, – із циклічністю 
циркуляції НMPV та «проепідеміченням» населення в 
попередній рік.

У наступні два сезони НMPV у межах ДЕН визна-
чали майже з однаковою частотою (відповідно 1,44 – 
1,13 %), однак кількість ідентифікованих вірусів збіль-
шилася з 63 – у 2022/2023 рр. до 106 – у 2023/2024 рр. 
за рахунок того, що в сезоні 2023/2024 рр. було виявле-
но НMPV у 58 пацієнтів також при здійсненні рутинного 
епідеміологічного нагляду.

За доступними даними сезону 2024/2025 рр. (по 2-й 
тиждень), який ще триває, зростання інтенсивності цир-
куляції НMPV натепер не визначено (за результатами 
ДЕН віруси визначали в 0,43–1,11 %).

Що стосується сезонності НMPV-інфекції в Україні, 
то фактично можна говорити, що в 2022/2023 та 
2023/2024 рр. вірус циркулював протягом усього епіде-
мічного сезону ГРІ, але з різною інтенсивністю, у той 
час, як у 2020/2021 рр. його циркуляція почалася з лю-
того 2021 р., а пік захворюваності припав на кінець бе-
резня-квітень із ймовірним продовженням циркуляції 
після умовного закінчення епідемічного сезону грипу та 
ГРІ, тобто після 20-го тижня (мал. 7).

У сезоні 2022/2023 рр. найвищі показники визна-
чення НMPV реєструвалися в листопаді-грудні з на-
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за умови відсутності стабільного епіднагляду за ГРІ були 
отримані оперативні та ретроспективні результати щодо 
НMPV-інфекції в країнах світу, проаналізовані нами в 
таблиці 3.

Таким чином, в Україні на теперішній час не від-
значено зростання частоти випадків НMPV-інфекції, 
яке б виходило за межі очікуваного під час епідеміч-
ного сезону ГРІ. У той же час, постійно визначаються 
випадки НMPV-інфекції серед пацієнтів із тяжким 
ступенем ГРІ, що свідчить про актуальність цієї інфек-
ційної хвороби для України. Показано набагато вищу 
інформативність дозорного епіднагляду, порівняно з 
рутинним щодо діагностики НMPV-інфекції, оператив-
ної оцінки епідемічної ситуації та тенденцій епідеміч-
ного процесу. Необхідне подальше удосконалення 
системи епіднагляду за ГРІ, зокрема за НMPV-
інфекції, щодо підвищення її чутливості інформаційної 
складової.

Специфічне лікування HMPV-інфекції. Натепер 
специфічного антивірусного лікування НMPV-інфекції 
немає. American Lung Association зазначає, що лікуван-
ня здебільшого спрямоване на полегшення симптомів. 
Зазначається, що, як правило, це означає використання 
безрецептурних ліків для контролю болю та температу-
ри тіла [107]. Однак активно здійснюється пошук анти-
вірусних речовин. В експериментальних умовах показа-
но, що гінкголева кислота, яка є природною сполукою з 
екстракту Ginkgo biloba, з відомими противірусними 

ступними спорадичними випадками до травня. У сезоні 
2023/2024 рр. найбільше випадків визначено в серед-
ині грудня з подальшим незначним підвищення у берез-
ні-квітні. Треба відзначити, що в сезоні 2023/2024 рр. 
спорадичні випадки реєструвалися і в травні, тобто до 
кінця сезону, отже і в цьому випадку можна припускати, 
що циркуляція НMPV продовжилася і далі, як це відбу-
лося в тому ж сезоні з вірусами грипу та SARS-CoV-2. 
Відсутність стабільних закономірностей щодо сезоннос-
ті НMPV-інфекції описана багатьма зарубіжними до-
слідниками [70, 73, 92, 96]. При цьому натепер ще 
треба ураховувати вплив наслідків пандемії COVID-19 
на цей процес [94, 95].

На прикладі сезону 2023/2024 рр., коли було лабо-
раторно підтверджено найбільшу кількість випадків 
НMPV-інфекції, можна ще раз продемонструвати на-
багато вищу ефективність обстеження госпіталізованих 
пацієнтів із ГПЗ та ТГРІ, тобто тих, хто має тяжчий пере-
біг захворювання, щодо визначення етіологічної ролі 
НMPV у структурі ГРІ та оперативної оцінки епідемічної 
ситуації (мал. 8).

У цьому випадку показники рутинного епідеміоло-
гічного нагляду можуть частково відображати тенденцію 
розвитку епідситуації, але лише за рахунок невиправ-
дано широкого обстеження населення та діагностики 
спорадичних випадків. Саме на підставі підходу, що 
передбачав обстеження госпіталізованих пацієнтів із ГРІ 
або архівованого біологічного матеріалу від них навіть 
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Мал. 7. Розподіл випадків діагностованої НMPV-інфекції протягом 3 епідемічних сезонів ГРІ в Україні (за даними дозорного 
епідеміологічного нагляду).
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властивостями, які продемонстровані раніше для ряду 
вірусів, впливає на етап проникнення HMPV у клітини 
на ранніх стадіях життєвого циклу вірусу, не впливаючи 
на події після проникнення та на пізній стадії, включаю-
чи транскрипцію вірусного гена, реплікацію геному, 
збирання та вивільнення вірусних часток. Автори ро-
блять висновок, що гінкголева кислота діє як ефективний 
противірусний засіб на представників родини 
Pneumoviridae і має потенціал для використання для 
лікування гострих інфекцій [108]. Щодо застосування 
рибавірину, то, згідно з дослідженнями, здійсненими в 
Кореї, пероральна терапія цим препаратом у дорослих 
пацієнтів не була пов’язана з покращенням результату 
лікування (60-денна смертність у групі терапії рибавіри-
ном становила 35,0 % проти 30,0 % у групі без терапії 
рибавірином) [76].

Інтерферон-λ (IFN-λ), основними продуцентами 
якого є альвеолярні клітини типу II, в експерименті на 
мишах C57BL/6J (B6) обмежував реплікацію HMPV у 
легенях та його поширення з верхніх у нижні дихальні 
шляхи. Сигналізація IFN-λ переважно була опосеред-
кована неімунними клітинами CD45. У мишей, в яких 
відсутня сигналізація IFN-λ, спостерігалася зменшена 
втрата війчастих епітеліальних клітин і знижений набір 
макрофагів легень на ранній стадії HMPV-інфекції поряд 
із вищою експресією запальних цитокінів і стимульова-

них інтерфероном генів, що дозволяє припустити, що 
IFN-λ може підтримувати імуномодулювальні реакції. 
Введення IFN-λ для профілактики або лікування мишей 
після інфікування знизило вірусне навантаження без 
втрати ваги. Автори наголошують, що ці дані відкривають 
клінічні перспективи для IFN-λ у лікуванні HMPV і про-
водять аналогію з лікуванням COVID-19, коли ті, хто 
отримав IFN-λ, мали нижче навантаження SARS-CoV-2 
через 7 днів після зараження, особливо пацієнти з ви-
соким початковим вірусним навантаженням [109].

Нейтралізувальні моноклональні антитіла (nMAb) є 
важливими терапевтичними імунними препаратами 
проти інфекційних патогенів. Розробка nMAb проти 
НMPV прискорилася в останні роки у результаті про-
риву в структурній біології вірусних білків F і G, що дає 
перспективи отримання специфічних препаратів [110, 
111, 112]. Натепер широко вивчаються nMAb проти 
НMPV, отримані з В-клітин пам’яті людських донорів. 
Деякі з них демонструють чітку нейтралізувальну актив-
ність [113]. За рахунок структурного консерватизму 
білків F RSV і НMPV 3 антигенні регіони викликають 
перехресні нейтралізувальні реакції: сайти III, IV і V. Було 
ідентифіковано 5 людських антитіл RSV/НMPV, які ре-
агують перехресно, одне з яких ефективно нейтралізу-
вало всі протестовані віруси з основних підгруп RSV та 
НMPV і забезпечувало захист від цих вірусів мишей при 
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їх інфікуванні в експерименті [114]. Іншими дослідника-
ми було отримано потужне nMAb (MPV364), яке націле-
не на антигенний сайт III на білку F НMPV і включає у 
свій епітоп 2 протомери, але при цьому відрізняється 
від раніше виявлених моноклональних антитіл сайту III, 
оскільки не дає перехресної реакції з білком F RSV. 
Також MPV364 обмежує реплікацію вірусу у мишей 
BALB/c [115]. На прикладі вивчення нового nMAb 
(M8C10) визначено клас антитіл проти НMPV в імунно-
му репертуарі людини з новим механізмом нейтраліза-
ції, націленим на тримірну взаємодію з антигеном  
F НMPV [116].

Таким чином, отримані антитіла є новими кандида-
тами для подальших терапевтичних розробок і натепер 
саме nMAb розглядаються як найбільш перспективні 
препарати для специфічного лікування хворих на HMPV-
інфекцію.

Перспективи створення вакцин. Комерційних 
вакцин проти HMPV-інфекції немає, хоча їх розробкою 
активно займаються. Дослідження в цьому напрямку 
розпочалися майже відразу після відкриття вірусу. 

Ще в 2003 р. було повідомлено, що бичачий/люд-
ський PIV3 може бути використаний для створення 
двовалентних вакцин-кандидатів PIV3/RSV або PIV3/
НMPV із додатковою їх оцінкою щодо безпеки та ефек-
тивності на приматах [117]. У 2005 р. було повідомлен-
ня про конструювання такого химерного PIV великої 
рогатої худоби/людини типу 3 (b/h PIV3), що експресує 
білки злиття (F) і гемаглютинін-нейрамінідазу PIV3 для 
експресії F НMPV з метою створення вакцини проти 
НMPV, який, за висновками авторів, був імуногенним, 
захисним та атенуйованим при дослідженнях на нелюд-
ських приматах, але вимагав подальшої оцінки [118]. 
Життєздатність химерного вірусу, ефективність експре-
сії екзогена та імуногенність кандидата на вакцину 
обумовлюються багатьма різними факторами. При ви-
борі векторного вірусу необхідно враховувати багато 
аспектів, зокрема, розташування екзогена в геномі 
вектора, розмір і тип вставки і навіть можливість інте-
грації чужорідного білка в частку вектора. Численні 
дослідження зі створення химерних вірусів вказують на 
те, що кожна комбінація екзоген-вектор має бути ретель-
но розроблена та індивідуально перевірена. Досліджен-
ня щодо рекомбінантних вакцин проти HMPV або RSV 
доводять, що використання іншого вірусу для експресії 
антигенів HMPV може дозволити подолати деякі основні 
перешкоди в розробці вакцини проти HMPV та отрима-
ти хороший баланс між імуногенністю та атенуацією 
живого рекомбінантного вірусу [119]. Однак такі вакцини-
кандидати повинні ретельно перевірятися щодо епіде-
міологічної ефективності та ризиків віддалених наслід-
ків для реципієнтів.

Також є багато інших повідомлень, де обговорюва-
лися й обговорюються різні напрямки досліджень щодо 
одержання вакцин [120-122]. Описано перспективу ви-
користання рекомбінантного вірусу Сендай, який є но-
сієм гена для білка злиття F НMPV. Вакцина викликає 
зв’язування та нейтралізацію антитіл проти НMPV та 
захист від зараження НMPV бавовняних щурів [123].

Були оцінені різні стратегії вакцинопрофілактики 
HMPV-інфекції, включаючи живі атенуйовані вакцини, 
засновані на делеціях білка SH та/або G. Цей підхід 
показав перспективні результати. Було показано, що 
різні штами HMPV мають різні патогенні фенотипи in 
vivo, що може впливати на вибір штамів-кандидатів для 
вакцин. Було досліджено значення низькоконсерватив-
них протеїнів SH або G щодо штамозалежних фенотипів 
і створено рекомбінантні віруси з використанням «ди-
ких» вірусів і вірусів із видаленням SH або G протеїнів. 
Делеції ΔSH і ΔG привели до різних штамоспецифічних 
фенотипів як у клітинах LLC-MK2, так і в моделях епіте-
лію дихальних шляхів людини. Деякі із цих рекомбінант-
них вірусів забезпечували високий захист від інфікуван-
ня HMPV та були імуногенними проти гетерологічного 
штаму в експерименті на мишах [124]. Було показано, 
що для виробницва вакцини з використанням атенуйо-
ваних штамів можна використовувати лінію пташиних 
клітин DuckCelt®-T17 (Vaxxel), раніше описану як ефек-
тивну систему виробництва для кількох штамів грипу. 
Також зазначається, що вірус-кандидат, отриманий на 
цих клітинах, зберігає переваги реплікаційних власти-
востей, продемонстрованих у клітинах епітелію дихаль-
них шляхів людини LLC-MK2 та здатність індукувати 
ефективні нейтралізувальні антитіла на моделі мишей 
BALB/c. Автори підкреслюють, що DuckCelt®-T17 є ба-
гатообіцяючою платформою для масштабованого без-
сироваткового виробництва атенуйованої вакцини-кан-
дидата Metavac [125]. Для отримання мукозальної біва-
лентної вакцини для профілактики одночасно RSV- та 
HMPV-інфекцій було створено рекомбінантний вірус на 
основі атенуйованого штаму HMPV (Metavac®), у геном 
якого було вбудовано ген RSV-F (Metavac®-RSV). Цей 
рекомбінантний вірус, маючи протеїни RSV-F та HMPV-F 
на поверхні віріону та експресії їх у реконструйованих 
моделях епітелію дихальних шляхів людини, при інтра-
назальному введенні мишам BALB/c продемонстрував 
здатність до реплікації зі зниженим показником запаль-
ного процесу в легенях, захист вакцинованих мишей як 
від RSV, так і від летального HMPV, високу індукцію IgG 
і значну нейтралізацію RSV й HMPV антитілами [126].

Кандидатом на вакцину розглядають високостабіль-
ний, двічі розщеплений тример Pre-F НMPV. Цей білок 
викликає чіткі, зокрема й перехресно-нейтралізувальні 
реакції антитіл, що приводить до майже повного захис-
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ту від зараження НMPV бавовняних щурів. За допомогою 
штучного інтелекту було успішно передбачено складні 
полярні взаємодії, що часто не визначаються фізичними 
методами [127]. Дослідження в напрямку створення за 
цим принципом вакцин проти HMPV- та RSV-інфекцій 
здійснюються й іншими дослідниками [128].

Натепер є повідомлення про 1-у фазу клінічних до-
сліджень (дорослі особи) м-РНК вакцини (м-РНК-1653) 
для одночасної профілактики HMPV-інфекції та парагри-
пу, що викликається PIV3. Одна доза збільшила титри 
нейтралізувальних антитіл проти обох вірусів через 1 міс. 
після вакцинації, порівняно з початковим рівнем. Не спо-
стерігалося помітного збільшення титрів при підвищенні 
дози вакцини; 2-а доза мала незначний вплив на титри 
антитіл. Нейтралізувальні титри протягом 1 року залиша-
лися вищими за початковий рівень для НMPV і поверну-
лися до нього для PIV3 [129]. Подальші дослідження цієї 
вакцини із залученням дітей показали, що одноразова 
ін’єкція 10 мкг або 30 мкг мРНК-1653 збільшила титри 
нейтралізувальних антитіл до НMPV і PIV3 порівняно з 
початковим рівнем в 2,9–6,1 та 6,2–13,2 разу відповідно, 
до PIV – у 2,8–3,0 рази. Автори роблять висновок про те, 
що мРНК-1653 добре переносилася і підвищувала рівні 
антитіл до НMPV і PIV3 у серопозитивних дітей віком від 
12 до 59 міс. [130]. Однак, на наш погляд, це ще дуже 
попередні дані, які потребують подальшого дослідження 
безпеки, зокрема і довгострокової, а також ефективності, 
враховуючи ті уроки, які були отримані людством під час 
застосування за емерджентним призначенням вакцин 
проти COVID-19 та їх низьку ефективність щодо впливу 
на інтенсивність епідемічного процесу.

Отже, незважаючи на багаторічні дослідження та 
отримані перспективні результати, натепер комерційних 
вакцин проти НMPV-інфекції немає.

Висновки
1. Досі ефективної стабільної системи епідеміоло-

гічного нагляду за HMPV-інфекцією не розроблено. 
Виявлення вірусу в обмеженій кількості зазвичай від-
бувається в межах рутинного та дозорного нагляду за 
грипом та ГРІ, що не дозволяє достовірно оцінювати 
епідемічну ситуацію з цієї інфекції. Специфічних ліку-
вальних і профілактичних заходів поки немає.

2. HMPV здатні до міжклітинного поширення в орга-
нізмі хазяїна, що зближує їх за цією ознакою із SARS-
CoV-2. Серед 9 структурних білків вірусу глікопротеїн F 
є висококонсервативним білком прикріплення і злиття 
вірусної та клітинної мембран, специфічним до видо-
вого хазяїна з антигенними й імуногенними властивос-
тями. Вірус поділяється на 4 генотипи і 8 субгенотипів. 
Субгенотипи В1 і В2 є генетично стабільнішими. Частим 
явищем є одночасна циркуляція декількох генотипів і 
субгенотипів, а також зміна домінуючого субгенотипу за 

роками. При генотипах А спостерігається вище вірусне 
навантаження, ніж при В, що має суттєве епідемічне 
значення щодо реалізації механізму передачі вірусу, але 
не впливає на клінічні прояви інфекції. Оцінка ризиків 
вірусної коінфекції на клінічний перебіг продовжує бути 
предметом дискусії.

3. Тривалість екскреції HMPV із дихальних шляхів 
інфікованою людиною становить у середньому 5 діб 
після появи симптомів. Також можлива екскреція вірусу 
зі слиною і потом. Найчастішими діагнозами при госпі-
талізації були бронхіоліт і пневмонія, основними симп-
томами – кашель і підвищена температура тіла. Вірус 
здатний уражати нижні дихальні шляхи. Певна частка 
госпіталізованих потребувала реанімаційних заходів. 
Летальні випадки можуть спостерігатися як у гострому 
періоді захворювання, так і протягом 30–60 днів від його 
початку. HMPV-інфекція становить тягар для системи 
охорони здоров’я, масштаби якого через обмежений 
обсяг діагностики залишаються невизначеними.

4. Інформація щодо HMPV-інфекції обмежується 
визначенням її частки серед ГРІ у дітей віком до 5 років 
і дорослих старшого віку як найвищих груп ризику, за 
даними моніторингу в окремих медичних закладах і 
здебільшого стосується допандемічного періоду. Цей 
показник суттєво відрізняється за територією і за рока-
ми, що пов’язано з циклічністю циркуляції вірусу. В умо-
вах помірного клімату сезонний підйом частіше припадав 
на зимово-весняний період.

5. Пандемія COVID-19 значно вплинула на епідеміч-
ні характеристики ГРІ, зокрема HMPV-інфекції. На при-
кладі окремих досліджень показано пригніченість епі-
демічного процесу цієї хвороби на початку пандемії з 
подальшою його інтенсифікацією, що супроводжується 
зростанням ролі HMPV у ГРІ і навіть перевищенням в 
певні періоди року відповідних показників RSV, чого не 
спостерігалося раніше, та незвичайною сезонністю, зок-
рема літньою, що пояснюється накопиченням прошар-
ку НMPV-сприйнятливих дітей перших років життя та 
зниженням специфічного популяційного імунітету. Тепе-
рішнє зниження генетичного розмаїття НMPV на окремих 
територіях і формування так званих клональних варіан-
тів НMPV при подальшому їх поширенні та співцирку-
ляції може прискорити утворення нових генетичних ліній.

6. В Україні найвищі показники частоти визначення 
НMPV (1,83–4,33 %) припадали на 2020/2021 рр. під час 
епідемії COVID-19, що не збігається з даними інших 
країн, де, навпаки, циркуляція цього вірусу в цей час 
майже припинилася. Припинення циркуляції НMPV спо-
стерігалося в Україні наступного сезону, коли в інших 
країнах відзначався її підйом. Протягом сезонів 
2022/2023 – 2024/2025 (2 перші тижні) частота виявлен-
ня НMPV залишається стабільною.
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METAPNEUMOVIRUS INFECTION IN THE 
WORLD AND UKRAINE: WHAT IS KNOWN 
AND ARE THERE RISKS? (Part 2)

V. I. Zadorozhna, N. P. Vynnyk, T. A. Serheieva

State Institution “L. V. Gromashevsky Institute of Epidemiology 
and Infectious Diseases of National Academy of Medical Science 
of Ukraine”

SUMMARY. Metapneumovirus (HMPV) can affect the 
lower respiratory tract. During replication, it can spread 
from cell to cell, which makes it similar to SARS-CoV-2 
in terms of these properties. Risk groups are children 
who are infected with this pathogen for the first time and 
older adults with an unfavorable premorbid background 
accompanied by an immunocompromised state. The 
most frequent manifestations of infection are bronchiolitis 
and pneumonia.
There is no specific treatment or vaccine. HMPV is 
characterized by cyclical circulation, the activity of which 
has been affected by the COVID-19 pandemic, 
increasing the intensity of the epidemic process after a 
certain decline in some areas. In Ukraine, for the period 
2019/2020 – 2024/2025 (the first 2 weeks), the highest 
indicators of the frequency of HMPV detection were 
against the background of the COVID-19 epidemic in 
2020/2021 (1.83–4.33 %). In 2021/2022 only 2 cases 
of HMPV infection were detected. In the next 2 seasons 
(2022/2023–2023/2024), HMPV was detected within the 
sentinel surveillance with a frequency of 1.44 and 
1.13 %, respectively, but the number of viruses increased 
from 63 to 106. In 2024/2025 (the first 2 weeks), the 
increase in the intensity of НMPV circulation was not 
determined (according to sentinel surveillance data, 
НMPV was determined in 0.43–1.11 % of the number 
of hospitalized patients with acute respiratory infections 
(ARIs). In 2022/2023 and 2023/2024 НMPV circulated 
throughout the entire epidemic season of ARIs, but with 
different intensity. In 2020/2021 circulation began in 
February 2021, and the peak incidence was observed 
at the end of March–April. In the 2022/2023 season the 
highest frequency of detection of НMPV was recorded 
in November–December 2022 with subsequent sporadic 
cases until the month of May. In the 2023/2024 season 
most cases were identified in mid-December with a 
further slight increase in March–April. It should be noted 
that in 2020/2021 and 2023/2024 sporadic cases were 
also registered in May, i.e. until the end of the season/
observation (20th week). It can be assumed that the 
circulation of НMPV continued further. In Ukraine, at 
present, there has been no increase in the frequency of 
cases of HMPV infection, which would exceed the limits 
expected during the epidemic season of ARIs. At the 

same time, cases of НMPV infection are constantly being 
determined among patients with a severe course of 
ARIs, which indicates the relevance of this infectious 
disease for Ukraine. It has been shown that sentinel 
surveillance is much more informative than routine 
surveillance in terms of diagnosing HMPV infection, 
operational assessment of the epidemic situation and 
trends in the epidemic process. 
It is necessary to further improve the system of 
surveillance for ARIs, in particular for HMPV infection, 
in order to increase the sensitivity of its informational 
component. At the moment, there is no reason to talk 
about the emergence of an emergent, i.e. new to 
humans, metapneumovirus, as well as the acquisition 
of new properties by the known HMPV. According to the 
analyzed data of its role in the development of ARIs in 
the world and in Ukraine, the current situation can be 
assessed as a seasonal rise in HMPV infection, which 
may be more pronounced both in general and in certain 
areas due to the previous impact of the COVID-19 
pandemic.
Key words: human metapneumovirus; metapneumovirus 
infection; epidemic process; surveillance; seasonality; 
bronchiolitis; pneumonia; vaccines.
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