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To date, pathogenic and opportunistic microorganisms are common. From the biological material col-
lected from the site of abscess development, the predominant microflora were in cattle: Micrococcus luteus, 
Esherichia coli, Enterococcus faecalis, Staph. epidermidis, Bac. subtilis, Staph. intermedius, Staph. aureus, 
Streptococcus spp, Staph. haemolyticus, Staph. eguorum, Staph. cohnii, Staph. felis, Corinebacterium xero-
sis, Kocuria rhizophia, Enterobacter spp: Micrococcus luteus, Staph. epidermidis, Bac. megaterium, Staph-
ylococcus spp. Streptococcus spp. Pseudomonas aeruginosa, Enterococcus faecalis, Esherichia coli. From 
the biological material collected from the site of wound development, the predominant microflora were in 
cattle: Bac. megaterium, Acinetobacter spp. 17.65 %, Enterococcus faecalis, Pseudomonas spp: Staph. 
epidermidis, Staphylococcus spp., Micrococcus luteus, Streptococcus spp., Staph. aureus, Bac. subtilis, 
Proteus spp., Enterococcus faecalis, Esherichia coli, Pseudomonas aeruginosa, Staph. simulans, Staph. 
intermedius, Staph. sciuri, Acinetobacter spp., Pseudomonas spp. The predominant microflora of the 
biological material collected during the development of endometritis were in cattle: Micrococcus luteus, 
Enterococcus faecalis, Staph. aureus, Staph. chromogenes, Pseudomonas aeruginosa, Staph. haemolyticus, 
Staph. gallinarium, Staph. simulans, Staph. eguorum, Streptococcus spp. From the results obtained, it can 
be concluded that in cattle we most often identified Micrococcus luteus – 15.39 % and Enterococcus 
faecalis – 13.46 % in the study of endometritis, Micrococcus luteus – 23.53 %, Staphylococcus spp. – 
23.53 %, but for the study of abscesses of Micrococcus luteus – 20 %, Escherichia coli – 13.33 % of deer for 
the study of wounds of Escherichia coli – 21.05 %, Staph. aureus – 15.79 % of wounds, and abscesses of 
Staph. aureus – 31.81 %, Escherichia coli – 27.27 %. 

Key words: microorganisms, cattle, deer, wounds, endometritis, abscess, Staphylococcus aureus, 
Streptococcus pyogenes, Escherichia coli. 

Дослідження мікрофлори великої рогатої худоби та оленів за розвитку ран, 
абсцесів та ендометритів 

І. О. Чемеровська  

Білоцерківський національний аграрний університет, м. Біла Церква, Україна 

На сьогоднішній день поширені патогенні та умовно-патогенні мікроорганізми. Із біологічного матеріалу відібраного з місця 
розвитку абсцесу переважаючою мікрофлорою були у великої рогатої худоби: Micrococcus luteus, Esherichia coli, Enterococcus 
faecalis, Staph. epidermidis, Bac. subtilis, Staph. intermedius, Staph. аureus, Streptococcus spp, Staph. haemolyticus, Staph. eguorum, 
Staph. cohnii, Staph. felis, Corinebacterium xerosis, Kocuria rhizophia, Enterobacter spp., Pseudomonas aeruginosa, Pseudomonas spp.; у 
оленів: Micrococcus luteus, Staph. epidermidis, Bac. megaterium, Staphylococcus spp., Streptococcus spp., Pseudomonas aeruginosa, 
Enterococcus faecalis, Esherichia coli. Із біологічного матеріалу відібраного з місця розвитку ран переважаючою мікрофлорою були 
у ВРХ: Bac. мegaterium, Acinetobacter spp., 17,65 %, Enterococcus faecalis, Pseudomonas spp., Proteus spp., Staphylococcus spp., Micro-
coccus luteus; у оленів: Staph. epidermidis, Staphylococcus spp., Micrococcus luteus, Streptococcus spp., Staph. аureus, Bac. subtilis, Pro-
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teus spp., Enterococcus faecalis, Esherichia coli, Pseudomonas aeruginosa, Staph. simulans, Staph. intermedius, Staph. sciuri, Acinetobacter 
spp., Pseudomonas spp. Із біологічного матеріалу відібраного за розвитку ендометриту переважаючою мікрофлорою були у ВРХ: 
Micrococcus luteus, Enterococcus faecalis, Staph. аureus, Staph. chromogenes, Pseudomonas aeruginosa, Staph. haemolyticus, Staph. 
gallinarium, Staph. simulans, Staph. eguorum, Streptococcus spp., Pseudomonas spp. З одержаних результатів можно зробити висно-
вок, що від ВРХ найчастіше ми ідентифіковували при досліджені ендометритів Micrococcus luteus – 15,39 % та Enterococcus 
faecalis – 13,46 %, мікробіологічні дослідження ран Micrococcus luteus – 23,53 %, Staphylococcus spp. – 23,53 %, а от за дослідження 
абсцесів Micrococcus luteus – 20 %, Escherichia coli – 13,33 % від оленів за дослідження ран Esherichia coli – 21,05 %, Staph. аureus – 
15,79 % за ран, та абсцесів Staph. аureus – 31,81 %, Esherichia coli – 27,27 %. 

 
Ключові слова: міроорганізми, велика рогата худоба, олені, рани, ендометрит, абсцес, Staphylococcus aureus, Streptococcus 

pyogenes, Escherichia coli. 
 

Вступ 
 
Мікроорганізми поширені по всій земні кулі, вони 

є важливою ланкою у переробці поживних речовин в 
усіх екосистемах. За сприятливих для них умов умов-
но-патогенні та патогенні бактерії можуть вражати 
тварин, людей і викликати інфекційні процеси (рани, 
абсцеси, ендометрит тощо). 

Бактеріальні інфекції викликають серйозне зане-
покоєння для глобальної галузі охорони здоров’я 
тварин. Аеробні або факультативні бактеріальні збуд-
ники, такі як Staphylococcus aureus, Streptococcus 
pyogenes, Pseudomonas spp., Escherichia coli, 
Enterococci spp., є найпоширенішими збудниками. 
(Roy et al., 2017; Puca et al., 2021). Уповільнений про-
цес загоєння ран призводить до формування хроніч-
ного перебігу (Kadam et al., 2019). А це збільшує фі-
нансові витрати, оскільки вимагає тривалого ліку-
вання. Зазвичай антибіотики та антисептики широко-
го спектру дії часто використовуються для лікування 
тварин та призводять до зниження економічної ефек-
тивності (Norman et al., 2016; Gueltzow et al., 2018) за 
розвитку тваринництва. Використання антибіотиків 
широкого спектру дії є головним фактором появи 
резистентних бактерій і патогенів з множинною ліка-
рською стійкістю, зокрема за наявності ран (Corsini et 
al., 2020). Крім того, рани розглядаються як резервуа-
ри для передачі стійких бактерій людям за тісного 
контакту (Li et al., 2018; Wee et al., 2020) з тваринами. 

Окрім вище згаданих захворювань, у тварин часто 
лікарі ветеринарної медицини виявляють абсцеси – 
запалення, яке виникає внаслідок інфекції в тканинах, 
що може бути наслідком укусів комах, травм або 
інфекційних захворювань, які часто супроводжуються 
набряком, почервонінням і болем. Автори (Hullahalli 
et al., 2021) зазначають, що абсцес – це бактеріальна 
інфекція, яка виникає внаслідок потрапляння у пош-
коджені тканини бактерій. Найчастіше за розвитку 
абсцесів ізолюють такі збудники: Esherichia coli, 
Staphylococcus epidermidis, Staphylococcus aureus, 
Pseudomonas aeruginosa (Siqueira et al., 2020). Це свід-
чить, що інфекційні процеси у тварин у наш час є 
поширеною проблемою, оскільки мікроорганізми, які 
викликають дану проблему, теж розповсюджені. Вони 
можуть набувати стійкості до антибіотиків, що нега-
тивно впливає на подальше лікування. 

Окрім ран і абсцесів, поширеним захворюванням у 
самок є розвиток ендометритів, які характеризується 
розвитком запалення верхньої слизової оболонки 
матки – ендометрія, а за ускладнень – заповненням 
порожнини матки гнійним ексудатом. Захворювання 

розвивається під час лютеїнової фази і прогестерон 
відіграє ключову роль для встановлення інфекції ви-
східними умовно-патогенними бактеріями. Збудни-
ком, який найчастіше виділяють з піометри матки, є 
Escherichia coli (Broshkov et al., 2023). Із захворюван-
ням пов’язаний широкий спектр клінічних ознак, які у 
важких випадках можуть становити загрозу для жит-
тя. Також виділяється за розвитку піометри у тварин 
Staphylococcus aureus, який є одним із основних збуд-
ників, що мешкає на тілі тварини, і за сприятливих 
умов цей мікроорганізм може стати патогеном та 
викликати локалізовані або системні інфекції (Siqueira 
et al., 2020).  

Таким чином, велика кількість бактерій відіграє 
ключову роль у розвитку інфекційних процесів в ор-
ганізмі тварин. Вони можуть потрапляти в макроор-
ганізм через різні шляхи, такі як контакт з інфікова-
ними тваринами, через харчові продукти або навко-
лишнє середовище, за травмування тощо. Після про-
никнення мікроорганізми починають розмножуватися 
та взаємодіяти з організмом господаря, що часто при-
зводить до розвитку інфекційного процесу. Одні бак-
терії можуть викликати широкий спектр захворювань, 
від шкірних інфекцій до сепсису. Інші бактерії виді-
ляють токсини, які пошкоджують тканини і органи 
тварини, чим сприяють розповсюдженню інфекції. 
Застосування антибіотиків з метою знищення патоге-
нів призвело до розвитку стійких форм мікроорганіз-
мів, які здатні швидко поширюватися не лише серед 
тварин, а й серед людей. 

 
Мета дослідження 

 
Виділення, ідентифікація та порівняння патогенної 

мікрофлори з біологічного матеріалу за інфекційних 
ендометритів, ран та абсцесів у великої рогатої худо-
би і оленів. 

 
Матеріал і методи досліджень 

 
Дослідження були виконані на базі навчально-

наукової лабораторії молекулярної діагностики та нау-
ково-дослідної лабораторії мікробіологічних методів 
дослідження, кафедри мікробіології та вірусології 
ФВМ Білоцерківського національний аграрного уніве-
рситету, м. Біла Церква, та науково-дослідного бакте-
ріологічного відділу Державного науково-дослідного 
інституту з лабораторної діагностики та ветеринарно-
санітарної експертизи (ДНДІЛДВСЕ), м. Київ. Усі 
маніпуляції з тваринами виконувалися з урахуванням 
Закону України “Про захист тварин від жорстокого 
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поводження”. Робота обмежувалася відбором біологіч-
ного матеріалу від живих тварин під час проведення 
діагностичних та лікувальних заходів в умовах роботи 
ветеринарних клінік ФВМ Білоцерківського націона-
льний аграрного університету, на мисливських угіддях 
та фермах. Відбір біологічного матеріалу виконували 
до початку лікування тварин протимікробними препа-
ратами. Усі процедури з тваринами виконувалися з 
використанням засобів індивідуального захисту. Зразки 
відправлялися до лабораторії протягом 2 годин у тран-
спортному контейнері, сумці-холодильнику, з метою 
забезпечення стабільності відібраного біологічного 
матеріалу і зведення до мінімуму впливу різних чинни-
ків, що можуть змінити їхній склад. 

Біологічний матеріал доставляли від кожної тва-
рини в окремих добре закритих транспортних пробір-
ках. Усі зразки були пронумеровані, вказували вид, 
стать, кличку, клініку або ж господарство, де був 
відібраний матеріал. На кожну тварину, в якої відби-
рали біологічний матеріал, було складено супровід-
ний лист, в якому зазначали вид біоматеріалу, вид 
тварини, термін перебігу хвороби, чи було проведено 
попереднє лікування тощо. Відбір зразків матеріалу та 
оформлення супровідних документів проводили згід-
но з “Правилами відбору зразків патологічного мате-
ріалу, крові, кормів, води та пересилання їх для дослі-
дження” № 15–14/111 від 15 квітня 1997 р. (Держав-
ний Департамент ветеринарної медицини, 1997) та 
наказу № 490 “Про порядок відбору зразків та їх пе-
ревезення (пересилання) до уповноважених лаборато-
рій для цілей державного контролю” та форми акта 
відбору зразків.  

За період проведеного моніторингу різних інфек-
ційних патологій у великої рогатої худоби (n = 114) 
виділяли та досліджували мікрофлору за розвитку: 
ендометритів (n = 52), ран різної етіології (n = 17), 
абсцесів (n = 45). 

Також за період моніторингу різних інфекційних 
патологій в оленів (n = 60) дослідили патогенні ізоля-
ти, отримані з ран (n = 38) та абсцесів (n = 22). Зазна-
чимо, що у даного виду тварин протягом дослідного 
періоду розвитку ендометрирів не виявляли. 

Відбір матеріалу з інфекційних гнійних ран прово-
дили під час оперативного втручання, первинної хіру-
ргічної обробки ран або під час перев’язки. Ексудат з 
абсцесів відбирали у стерильну ємкість, із вогнища 
ураження тканин, об’ємом 1–1,5 мл. Якщо у пацієнта 
був дренаж, гнійно-запальний матеріал відбирали у 
стерильну пробірку об’ємом 1–2 мл.  

Посів досліджених проб мікроорганізмів проводи-
ли на кров’яний м'ясо-пептонний агар. Вивчили мор-
фологічні та тинкторіальні властивості отриманих 
колоній, із яких виготовляли препарати-мазки і фар-
бували їх за методом Грамма. Розподіляли бактерії на 
грампозитивні (коки, бацили, клостридії) та грамнега-
тивні (сальмонели, E. coli, псевдомонади) із подаль-
шим застосуванням АРІ-тесту (виробник компанія 
bioMérieux, Франція). Це класифікація бактерій, за-
снована на біохімічних тестах, які дозволяють швидко 
ідентифікувати виділені ізоляти за розвитку інфекцій-
них процесів у тварин. Ця система розроблена спеціа-
льно для швидкої ідентифікації клінічно значущих 

бактерій. Ми використовували системи для специфіч-
ної ідентифікації і для диференціації між представни-
ками грамнегативної бактеріальної родини 
Enterobacteriaceaeі (API-20E) та специфічну для грам-
позитивних бактерій, включаючи види стафілококів, 
Micrococcus, види та споріднені організми (API-
Staph.). Бактеріальну суспензію використовували для 
регідратації кожної з лунок і смугінкубування. Під час 
інкубації обмін речовин викликав зміни кольору в 
лунках (тубах) спонтанно або за додавання реагентів 
(згідно з інструкцією до набору). 

Дослідження проведено відповідно до принципів 
Європейської конвенції про захист хребетних тварин, 
які використовуються для експериментальних і нау-
кових цілей (Official Journal of the European Union 
L276/33, 2010), а також відповідно до Закону України 
“Про захист тварин від жорстокого поводження” від 
28.03.2006 р. № 27, ст. 230, наказу МОН № 416/20729 
від 16 березня 2012 р., відповідно до “Порядку прове-
дення науковими установами дослідів, експериментів 
на тваринах” та схвалено Етичним комітетом Білоце-
рківського НАУ (висновок № 10/14 від 16.08.22 р., 
протокол № 14). Матеріали статті можуть бути опуб-
ліковані. 

 
Результати дослідження 

 
Проведеними дослідженнями встановлено, що з 

біологічного матеріалу за ендометриту виділялися 
такі ізоляти: Micrococcus luteus – 15,39 % та Entero-
coccus faecalis – 13,46 %. Дещо менший відсоток було 
виділено та ідентифіковано Staph. аureus – 9,61 %,  
Staph. chromogenes – 9,61 %. Окрім того, найменший 
відсоток від ВРХ нами було  виділено Pseudomonas 
aeruginosa (7,69 %), Staph. haemolyticus (5,77 %) та 
Staph. gallinarium (5,77 %). Найменший відсоток при-
падав на патогени – Staph. simulans (3,85 %), Staph. 
eguorum (3,85 %), Streptococcus spp. (3,85%) та  Pseu-
domonas spp. (3,85 %) (рис. 1). 

 

 
Рис. 1. Виділені ізоляти за ендометритів у великої 

рогатої худоби, % 
 
Таким чином, найчастіше серед дослідженої ВРХ 

(n = 52) викликали розвиток ендометриту патогенів 
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коки, зокрема найбільший відсоток припадав на  
Micrococcus luteus та Enterococcus faecalis.  

За період дослідження проведення досліду нами 
було встановлено, що серед інфікованих ран у ВРХ 
найчастіше виявлялися колоті, рвані та комбіновані  
(n = 17). Під час мікробіологічних досліджень було 
виявлено, що найбільш розповсюдженими мікроорга-
нізмами у ранах різного походження є Staphylococcus 
spp. – 23,53 % і Micrococcus luteus – 23,53 % (рис. 2). 

 

 
Рис. 2. Виділені ізоляти за розвитку ран різного похо-

дження у великої рогатої худоби, % 
 
Крім того, нами було виділено та ідентифіковано 

Bac. мegaterium – 17,65 %, Acinetobacter spp. – 17,65 %, а 
найменше було виділено Enterococcus faecalis – 5,88 %, 
Pseudomonas spp. – 5,88 % та Proteus spp. – 5,88 %.  

Також за період досліджень нами було проведенно 
дослідження мікрофлори із біологічного матеріалу, 
відібраного за розвитку абсцесів (рис. 3) у великої 
рогатої худоби (n = 45). Встановлено, що найчастіше 
причиною патології були виділені Micrococcus luteus 
– 20 %, Esherichia coli – 13,33 % та Enterococcus fae-
calis – 11,11 % (рис. 3). 

 

 
Рис. 3. Виділені ізоляти за розвитку абсцесів у  

великої рогатої худоби, % 

Окрім того, були виділені та ідентифіковані Staph. 
epidermidis – 8,89 %, Bac. subtilis – 8,89 %, Staph. in-
termedius – 4,45 %, Staph. аureus – 4,45 %, Streptococ-
cus spp. – 4,45 %. Менший відсоток припадав на іден-
тифіковані Staph. haemolyticus – 2,22 %, Staph. eguor-
um – 2,22 %,  Staph. cohnii – 2,22 %, Staph. felis – 
2,22 %, Corinebacterium xerosis – 2,22 %, Kocuria rhi-
zophia – 2,22 %, Enterobacter spp. – 2,22 %, Pseudomo-
nas aeruginosa – 2,22 %, Pseudomonas spp. – 2,22 %. 
Зазначимо, що грампозитивні, коагулазонегативні 
представники бактеріального роду Staphylococcus: 
Staph. eguorum та Staph. cohnii виявляли від ВРХ ві-
ком понад 4 років, яким час від часу за розвитку пев-
них патологій (мастит, абсцес), зазвичай застосовува-
ли антибіотики широкого спектру дії. А мікроорга-
нізм Staph. felis виділяється від котів, а не від ВРХ. 
Ймовірно ця бактерія потрапила до ВРХ від котів, які 
були в господарсті. Зокрема, повідомлень про виді-
лення Kocuria rhizophia (рис. 4) від ВРХ в Україні, 
згідно з дослідженими літературними джерелами, не 
виявляли.  

 

 
Рис. 4. Ріст ізолята Kocuria rhizophia на кров’яному 
МПА, виділеного від ВРХ за розвитку абсцесу 

 
Таким чином, за інфекційної патології (абсцесів, 

ендометритів та ран) у великої рогатої худоби (рис. 5) 
найбільш поширеними виявилися збудники Micrococ-
cus luteus за ендометритів 15,39 %, ран 23,53 %, абс-
цесів 20 %, Enterococcus faecalis ендометритів 
13,46 %, абсцесів 11,11 %.  

Зокрема, Esherichia coli найчастіше виділялася при 
абсцесах у ВРХ – 13,33 %.  

Від оленів (n = 60) нами було досліджено біологі-
чний матеріал, відібраний із ран різного походження 
та абсцесів (рис. 6). 

 
 

 



Науковий вісник ЛНУВМБ імені С.З. Ґжицького. Серія: Ветеринарні науки, 2025, т 27, № 117 

Scientific Messenger LNUVMB. Series: Veterinary sciences, 2025, vol. 27, no 117 
162 

   
Рис. 5. Інфекційні патології у великої рогатої худоби 

 
 

 
Рис. 6. Виділені ізоляти за утворення ран різного 

походження в оленів, % 
 
Мікробіологічними дослідженнями встановлено, 

що при дослідженні біологічного матеріалу з ран 
найчастіше виділялися Esherichia coli – 21,05 %, 
Staph. аureus – 15,79 %, дещо менше Staph. epidermidis 
– 7,90 %, Staphylococcus spp. – 7,90 %, Micrococcus 
luteus – 7,90 %, Streptococcus spp. – 7,90 %. Ще мен-
ший відсоток був у Bac. subtilis – 5,26 %, Proteus spp. 
– 5,26 %, Enterococcus faecalis – 5,26 %, Pseudomonas 
aeruginosa – 5,26 %. Найменший відсоток мали ізоля-
ти Staph. simulans – 2,63 %, Staph. intermedius – 
2,63 %, Staph. sciuri – 2,63 %, Pseudomonas spp. – 
2,63 %. Зауважимо, що умовно-патогенний ізоляти 
коагулазонегативні Staph. sciuri виявилися негемолі-
тичними і видова ідентифікація була підтверджена за 
допомогою стандартизованої системи API STAPH (ID 
88,4 %). Ізоляти мали негативні результати за прове-
дення тесту на активність коагулази і гіалуронідази. 
Активність факторів вірулентності досліджували за 
допомогою пробіркового тесту з плазмою кроля. 

За дослідження абсцесів у оленів найбільше виді-
лявся Staph. аureus – 31,81 %, Esherichia coli – 
27,27 %, менший відсоток виділяли Staphylococcus 
spp. – 9,09 %, Streptococcus spp. – 9,09 %, Pseudomonas 
aeruginosa – 9,09 % (рис. 7).  

 

 
Рис. 7. Виділені ізоляти за абсцесів у оленів, % 

 
Найменший відсоток у біологічному матеріалу від 

оленів виділяли Enterococcus faecalis – 4,55 %,  
Micrococcus luteus – 4,55 %, Bac. megaterium – 4,55 % 

Отже, за інфекційної патології (рис. 8) в оленів 
найбільш поширені були збудники розвитку інфек-
ційних процесів Esherichia coli – 21,05 %, Staph. аure-
us – 15,79 % за ран та абсцесів Staph. аureus – 31,81 %, 
Esherichia coli – 27,27 %. 

Таким чином, спільними мікроорганізмами, які 
виділялися від ВРХ та оленів, були: Esherichia coli, 
Staph. aureus, Pseudomonas aeruginosa, Micrococcus 
luteus, Enterococcus faecalis, Staph. epidermidis, Proteus 
spp., Staph. intermedius. 
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Рис. 8. Інфекційні патології в оленів 

 
Обговорення 

 
Бактерії поширені у матці великої рогатої худоби 

після пологів, а інвазія та ріст бактерій в ендометрії 
спричиняють післяпологове захворювання матки 
ендометрит – це запалення ендометрію, яке призво-
дить до безпліддя або низької репродуктивної систе-
ми молочних корів через порушення функції матки та 
яєчників (Gugliandolo et al., 2020; Sheybani et al., 
2021). В даний час серйозною світовою економічною 
проблемою, з якою стикаються господарства великої 
рогатої худоби є поширення патогенних мікрооргані-
змів за розвитку інфекційних процесів (Jiang et al., 
2021). Дослідження інших авторів (Raheel et al., 2020; 
Umar et al., 2021) показали, що від 80 % до 90 % ен-
дометриту викликано патогенною інфекцією, яка 
характеризується гниттям, вологістю та червонувато-
коричневими виділеннями з матки, що супроводжу-
ється лихоманкою – Escherichia coli, поширена грам-
позитивна бактерія, вважається основним мікроорга-
нізмом, пов’язаним з ендометритом (Genís et al., 2016; 
Das et al., 2018). 

За результатами наших досліджень ендометриту у 
великої рогатої худоби були ідентифіковані такі збуд-
ники: Micrococcus luteus, Enterococcus faecalis, Staph. 
аureus Staph. chromogenes, Pseudomonas aeruginosa, 
Staph. haemolyticus, Staph. gallinarium, Staph. simulans, 
Staph. eguorum, Streptococcus spp., Pseudomonas spp. 

При досліджені ран різної етіології у великої рога-
тої худоби різні автори (Romero et al., 2018; Boonstra 
et al., 2020) ідентифікують найчастіше Staphylococcus 
epidermidis, Staphylococcus aureus та E. сoli. Наші 
дослідження виявили, що переважно виділялися з 
біологічного матеріалу при ранах Staphylococcus spp., 
Bac. мegaterium, Micrococcus luteus, та Micrococcus 
luteus. 

Абсцеси у великої рогатої худоби виникають як 
ускладнення проникаючих ран. Автори (Cheng et al., 
2020) зазначають, що причиною даного інфекційного 
процесу є проникнення мікроорганізмів у глибші 
шари тканин (Corinebacterium necrophorum, стафіло-

коків, стрептококів, клостридії). Результати наших 
досліджень виявили, що за абсцесів частіше виділя-
ються Micrococcus luteus. E. сoli, Enterococcus faecalis. 

Автори (Beims et al., 2016) зазначають, що збудник 
E. сoli часто ідентифікується при досліджені біологіч-
ного матеріалу, отриманого від оленів. Але наші дос-
лідження свідчать, що не одна E. сoli виділяється при 
інфекційних патологіях у оленів (Staph. epidermidis, 
Micrococcus luteus. Micrococcus luteus. Bac. megateri-
um). 

 
Висновки 

 
Із біологічного матеріалу, відібраного з місця роз-

витку абсцесу, переважаючою мікрофлорою були у 
ВРХ: Micrococcus luteus, Esherichia coli, Enterococcus 
faecalis, Staph. epidermidis, Bac. subtilis, Staph. inter-
medius, Staph. аureus, Streptococcus spp., Staph. haemo-
lyticus, Staph. eguorum, Staph. cohnii, Staph. felis, 
Corinebacterium xerosis, Kocuria rhizophia, Enterobac-
ter spp., Pseudomonas aeruginosa, Pseudomonas spp.; у 
оленів: Micrococcus luteus, Staph. epidermidis, Bac. 
megaterium, Staphylococcus spp., Streptococcus spp., 
Pseudomonas aeruginosa, Enterococcus faecalis, 
Esherichia coli. 

Із біологічного матеріалу, відібраного з місця роз-
витку ран, переважаючою мікрофлорою були у ВРХ: 
Bac. мegaterium, Acinetobacter spp., Enterococcus fae-
calis, Pseudomonas spp., Proteus spp., Staphylococcus 
spp., Micrococcus luteus; у оленів: Staph. epidermidis, 
Staphylococcus spp., Micrococcus luteus, Streptococcus 
spp., Staph. аureus, Bac. subtilis, Proteus spp., Entero-
coccus faecalis, Esherichia coli, Pseudomonas aerugino-
sa, Staph. simulans, Staph. intermedius, Staph. sciuri, 
Acinetobacter spp., Pseudomonas spp. 

Із біологічного матеріалу, відібраного за розвитку 
ендометриту, переважаючою мікрофлорою були у 
ВРХ: Micrococcus luteus, Enterococcus faecalis, Staph. 
аureus, Staph. chromogenes, Pseudomonas aeruginosa, 
Staph. haemolyticus, Staph. gallinarium, Staph. simulans, 
Staph. eguorum, Streptococcus spp., Pseudomonas spp.  
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