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Вступ

Гри би ши ро ко роз по всю дже ні у при ро ді й ві ді гра
ють ви зна чаль ну роль у біо сфе рі (Deacon, 2006). 
Тра п ляють ся на рос лин них і тва рин них ор га ніз
мах, у воді, ґрун ті, на від мер лих решт ках, си ро ви ні 
та про дук тах хар чу ван ня тощо. Перш за все, вони є 
ре ду цен та ми, і тому бе руть участь у ґрун то утво рю
валь но му про це сі та кру го обі гу ре чо вин і енер гії в 
при ро ді. Чи ма ло ви дів є збуд ни ка ми чис лен них за
хво рю вань рос лин, тва рин і лю ди ни. Гри би ві до мі 
та кож як сим бі он ти во до рос тей, ко мен са ли тва рин 
і як важ ли ва скла до ва час ти на мі ко риз них струк
тур на ко ре нях на зем них рос лин. Знач на кількість 
гри бів є дже ре лом важ ли вих ре чо вин, ко рис них 
для лю ди ни, – ан ти біо ти ків, ві та мі нів, фер мен тів, 
ор га ніч них ки слот тощо. 

Су час на кла си фі ка ція гри бів роз роб ле на пе
ре важ но на ос но ві вив чен ня зна йде них у при ро ді 
пло до вих тіл або куль ти во ва них у ла бо ра тор них 
умо вах ви дів. При цьо му поза ува гою за ли ша ють
ся чис лен ні види гри бів, які роз ви ва ють ся в ґрун ті, 
від кла ден нях, воді, оса дах тощо. Такі ге те ро ген
ні се ре до ви ща є час то ма ло дос туп ни ми, що уск
лад нює без по се ред ні мік ро ско піч ні до слі джен ня 
(Arnold et al., 2000; O'Brien et al., 2005).

До не дав на на лі чу ва лось близько 98 тис. ви дів 
гри бів (Kirk et al., 2008), але ре аль на їхня різ но ма
ніт ність за ли ша єть ся не ві до мою. На при кін ці ми
ну ло го сто літ тя було ви слов ле не при пу щен ня про 
1,5 млн ви дів (Hawksworth, 1991, 2001), ос но ва не 
на екс т ра по ля ції кіль кості но вих ви дів, ви яв ле них 
на су хо доль них рос ли нах За хід ної Єв ро пи. Ба га
то до слід ни ків вва жа ють, що ви дів гри бів знач но 
біль ше, ніж опи са но (O'Brien et al., 2005; Suh et al., 
2005). Так, лише за до по мо гою мо ле ку ляр ноге не
тич но го ана лі зу ДНК вмісту кишківника твер до
кри лих із 27 ро дин, зі бра них у різ них гео гра фіч них 
ре гіо нах (із вра ху ван ням мор фо ло гіч них і ме та бо
ліч них особ ли востей цих ко мах), було ви яв ле но 
650 ви дів од но клі тин них аско і ба зи діо мі це тів, 
у т.ч. близько 200 не опи са них так со нів, що ста но
вить 30% кіль кості опи са них ви дів (Suh et al., 2005). 
Се ред них до мі ну ють ас ко мі це ти, що брунь ку ють
ся, з кла су Saccharomycetes, які спо рід не ні з ві до
мим ви дом пе карських дріж джів S. cerevisiae Meyen 
ex E.C. Hansen. За да ни ми ав то рів, най біль ше ге
но ти пів ки шеч них гри бів (близько 50) ви яв ле но в 
жу ків ро ди ни чорнотілок (Tenebrionidae) та гри бо
ви ків (Erotylidae). 

За га лом ме тод мо ле ку ляр ноге не тич но го ана лі
зу віль ної ДНК з нав ко лишньо го се ре до ви ща, за по
чат ко ва ний мік ро біо ло га ми ще у 80х ро ках ми ну
ло го сто літ тя (Olsen et al., 1986; Ogram et al., 1987), 
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ніз мів до ме та ге ном них обсте жень ці лих еко систем 
(eDNA metabarcoding), в т. ч. й для про гно зу ван
ня просто ро вих і ча со вих мо де лей біо різ но ма ніт тя 
(Thomsen, Willerslev, 2015). 

Гри би в еко систе мах су хо до лу

У ХХІ ст. вив чен ня гриб них уг ру по вань за до по мо
гою eDNAана лі зу на бу ло по ши рен ня. Дея кі мі
ко ло ги до слі джу ва ли на яв ність і різ но ма ніт ність 
гриб них так со нів у ґрун ті та на рос ли нах з ме тою 
ви яв лен ня важ ли вих еко ло гіч них фак то рів, які 
впли ва ють на рос ли ни (Horton et al., 2001; Buchan 
et al., 2002; Vandenkoornhuyse et al., 2002). Інші вче
ні зо се ре джу ва лись на вив чен ні різ но ма ніт ності 
ґрун то вих ев ка ріо тів (Lawley et al., 2004; Lesaulnier 
et al., 2008) та гри бів (Schadt et al., 2003; O'Brien 
et al., 2005) з ме тою пі знан ня склад ної струк ту ри 
їх ніх уг ру по вань. Ці на прям ки до слі джень за свід
чи ли, що гри би є над зви чай но важ ли вою час ти
ною ґрун то вих еко систем. На віть у зраз ках ґрун ту 
з Ан тарк ти ди част ка ге но ти пів гри бів у за галь ній 
масі од но клі тин них ев ка ріо тів (гри бів, во до рос тей 
та най прості ших) ста но вить близько 20% (Lawley 
et al., 2004), а в ґрун тах по мір но го клі ма ту част ка 
гри бів се ред усіх ор га ніз мів – 30% (Lesaulnier et al., 
2008).

Ви яв ле но та кож, що у зраз ках польо во го ґрун
ту із різ них кон ти нен тів до мі ну ють представ ни
ки від ді лу Ascomycota. Їхня част ка у за галь ній масі 
гри бів (4747 гриб них фі ло ти пів, які на ле жать до 
173 ро дин) становить 23–77% за леж но від типу 
ґрун ту та гео гра фіч ної зони (Prober et al., 2015). В 
ок ре мих ви пад ках пе ре ва жають гри би з від ді лів 
Basidiomycota та/або Zygomycota.

Тра ди цій но вва жа ло ся, що у по кри то му сні гом 
ґрун ті тун д ри не може бу ти ак тив них форм жит
тя. Од нак за ме то дом ге не тич но го ана лі зу eDNA із 
зраз ків та ко го ґрун ту ви яв ле но оз на ки до сить ак
тив ної та ди на міч ної жит тє ді яль ності чис лен них 
ви дів ас ко мі це тів, 40% яких були не ві до мі (Schadt 
et al., 2003). Ос тан ні утво рю ють два ве ли кі від га
лу жен ня у фі ло ге не зі ас ко мі це тів. По даль ше вив
чен ня од ні єї з цих груп ас ко мі це тів по ка за ло, що 
вони до сить роз по всю дже ні в ґрун тах різ них ре
гіо нів Зем лі – від Пів ніч ної Аме ри ки і Єв ро пи до 
Авст ра лії (Porter et al., 2008). Ос кіль ки в до слі дже
них зраз ках близько двох тре тин eDNA не вда ло
ся іден ти фі ку ва ти че рез не дос тат ню кіль кість ма
те ріа лу, було ви слов ле не при пу щен ня, що ре аль не 

вия вив ся над зви чай но ефек тив ним у вив чен ні як 
су час но го, так і давньо го біо різ но ма ніт тя на Зем лі. 
ДНК з нав ко лишньо го се ре до ви ща (environmental 
DNA, або eDNA) – це ДНК, яка може бу ти ви ді
ле на із зраз ків ґрун ту, води, оса дів, льо ду чи по віт
ря без по пе редньо го ви да лен ня будьяких жи вих 
ор га ніз мів. Вона міс тить склад ну су міш клі тин ної 
(ге ном ної) та по за клі тин ної (де гра до ва ної в ре
зуль та ті за ги бе лі клі тин та по даль шо го руй ну ван
ня) ДНК різ них ор га ніз мів (Taberlet et al., 2012). За 
пев них умов eDNA різ но ма ніт них ор га ніз мів може 
за ли ша ти ся у дов кіл лі про тя гом до сить три ва ло го 
часу. На прик лад, у воді її пе рі од на пів роз па ду ста
но вить лише кіль ка го дин (Paul et al., 1987, 1989) 
або тиж нів (Poté et al., 2009; Dejean et al., 2011; 
Thomsen et al., 2011, 2012), а в оса дах, ґрун тах і льо
до ви ках вона мо же збе рі га тись на ба га то дов ше – 
від кіль кох ти сяч (Haile et al., 2007) до пів міль йо на 
ро ків (Willerslev et al., 2003, 2007). ДНК з нав ко
лишньо го се ре до ви ща, особ ли во із дав ніх зраз ків, є 
над зви чай но фраг мен то ва ною та хі міч но змі не ною 
під дією різ но ма ніт них фі зич них, хі міч них і біо
ло гіч них чин ни ків дов кіл ля (Willerslev et al., 2004; 
Deagle et al., 2006; Gilbert et al., 2007; Pietramellara 
et al., 2009; Briggs et al., 2010; Allentoft et al., 2012; 
OverballePetersen et al., 2013). У біль шості ви пад ків 
ви віль не на з ор га ніз му ДНК руй ну єть ся, пе ре важ
но внас лі док дії бак те рі аль них і гриб них ек зо нук
ле аз (Blum et al., 1997).

При на леж ність eDNA до того чи ін шо го виду 
ор га ніз мів ви зна ча єть ся, якщо в ге не тич но му ма
те ріа лі зраз ка із нав ко лишньо го се ре до ви ща на яв ні 
особ ли вий ко рот кий ДНКмар кер або штрихкод 
(DNA barcodе). Та ким штрихко дом може бу ти 
спе ци фіч на не ко дую ча ді лян ка пев но го гена дов
жи ною близько 600 пар нук лео ти дів. При цьо му 
най час ті ше ви ко ристо ву ють мі то хон д рі аль ні гени, 
на прик лад ген ци то хро мок си да зи чи ген ри бо сом
ної РНК або хро мо сом ний ген ри бо сом ної РНК 
(Hebert et al., 2003; Kress et al., 2005; Epp et al., 2012). 
У зраз ках ґрун ту, оса ду чи води кіль кість eDNA 
зви чай но не знач на, тому її не об хід но кло ну ва ти 
до об ся гу, не об хід но го для по даль шо го ана лі зу, за 
до по мо гою так зва ної по лі ме раз ної лан цю го вої ре
ак ції (polymerase chain reaction, PCR) (Kolmodin 
et al., 2002; Garibyan et al., 2013). Ос кіль ки тех но ло
гія ДНКмар ке рів вия ви ла ся вель ми ко рис ною для 
мо ні то рин гу давньо го і су час но го біо різ но ма ніт тя 
різ них еко систем, на ра зі від бу ва єть ся пе ре хід від 
од но мар кер но го ана лі зу ви дів та уг ру по вань ор га
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гри ба ми є дріж джі (од но клі тин ні аско та ба зи
діо мі це ти), які роз ви ва ють ся у за бруд не ній воді, 
планк то ні, на мак ро во до рос тях тощо (Kohlmeyer 
et al., 1979).

Гри би в морсько му се ре до ви щі ві ді гра ють важ
ли ву роль ре ду цен тів (Mann, 1988; Raghukumar, 
2004). Вони за без пе чу ють інші ор га ніз ми важ ли
ви ми по жив ни ми спо лу ка ми – амі но кис ло та ми, 
ві та мі на ми тощо (Mann, 1988). На прик лад, ра ко
по діб ні для рос ту пот ре бу ють не на си че них жир них 
ки слот, які над хо дять у по жив ні лан цю ги бен то
су лише зав дя ки жит тє ді яль ності мік ро ско піч них 
гри бів (Raghukumar, 2004). Вста нов ле но та кож, що 
хоча гри би до сить по ши ре ні в морських оса дах та 
ниж ніх ша рах води з низьким вмістом кис ню, вони 
май же від сут ні у верхньо му шарі не лише від кри
то го океа ну, а й біля бе ре гів (Richards et al., 2005; 
Massana et al., 2008). 

eDNAана ліз зраз ків води з Ара військо го моря 
та оса дів із гли би ни 25 м, де не дос тат ній вміст кис
ню, по ка зав знач ну різ но ма ніт ність гри бів різ них 
ти пів (Jebaraj et al., 2010). Було іден ти фі ко ва но 48 
но вих фі ло ти пів, із яких 27 на ле жать до Ascomycota, 
20 – до Basidiomycota та 1 – до Zygomycota. Представ
ни ків від ді лу Chytridiomycota у цих зраз ках не ви яв
ле но. По ка за но та кож, що зі збіль шен ням гли би ни 
моря на яв ність гри бів змен шу єть ся (Soumya et al., 
2013).

За до по мо гою eDNAана лі зу в зраз ках морських 
оса дів із гли би ни 640 м були ви яв ле ні уг ру по ван ня 
різ но ма ніт них од но клі тин них ев ка ріо тів, пе ре важ
но дріж джо вих ви дів гри бів (Takishita et al., 2006). За 
ре зуль та та ми ін шо го до слі джен ня, у морській воді 
на гли би ні 500–4200 м та по бли зу гід ро тер маль них 
дже рел ви до ве різ но ма ніт тя гри бів вия ви ло ся не
знач ним, з до мі ну ван ням аско та ба зи діо мі це тів, 
які на фі ло ге не тич ній схе мі роз та шо ву ють ся по руч 
із гру пою дріж джів. При цьо му було ви яв ле но сім 
уні каль них фі ло ти пів із гру пи задньодж гу ти ко вих 
гри бів, шість з яких ра ні ше були не ві до мі (Bass 
et al., 2007). Ці фі ло ти пи за мор фо ло гіч ни ми оз на
ка ми пе ре важ но на га ду ють ві до мі па то ген ні гри би 
і, мож ли во, є збуд ни ка ми мі ко зів гли бо ко вод них 
тва рин (Dover et al., 2007). 

По даль ші до слі джен ня зраз ків морської води 
по ряд із гід ро тер маль ни ми дже ре ла ми теж по ка за
ли на яв ність ДНК у кіль кох но вих фі ло ге не тич них 
лі ній гри бів. На прик лад, було ви яв ле но три фі ло
ти пи ба зи діо мі це тів та два – хит ри діо мі це тів (Le 
Calvez et al., 2009). Ре зуль та ти цьо го до слі джен ня, 

різ но ма ніт тя гри бів цієї гру пи знач но біль ше, ніж 
вда ло ся ви зна чи ти.

Як ві до мо, чис лен ні види гри бів утво рю ють мі
ко ри зу з ко ре ня ми рос лин. До слі джен ня eDNA по
ка за ли, що на яв на ін фор ма ція про по ши ре ність мі
ко риз них ви дів гри бів та їх ній фі ло ге нез та кож об
ме же на. На прик лад, на ко ре нях лише од но го виду 
рос лин – рай гра су фран цузько го (Arrhenatherum 
elatius (L.) P. Beauv. ex J. Presl & C. Presl) – було 
ви яв ле но 50 ви дів гри бів, із яких 23 досі не ві до
мі (Vandenkoornhuyse et al., 2002). Вони на ле жать 
до від ді лів: Ascomycota – 25 ви дів, Basidiomycota – 
16, Zygomycota – 8 і Chytridiomycota – 1. Не що дав
но опи са но но вий клас ґрун то вих ас ко мі це тів – 
Archaeorhizomycetes (під від діл Taphrinomycotina), 
який на ра хо вує сот ні ви дів. Ці гри би, хоча й роз
ви ва ють ся у ко ре не вій зоні рос лин, не фор му ють 
мі ко ри з і є са про тро фа ми (Rosling et al., 2011). Ос
кіль ки знач на час ти на ви дів гри бів ста ла ві до ма 
лише зав дя ки ана лі зу eDNA, при пус ка єть ся, що 
до те пер опи са на зов сім не ве ли ка час ти на ре аль но
го різ но ма ніт тя гри бів.

Ці ка ві до слі джен ня гри бівен до фі тів з ви ко
ристан ням eDNA тех но ло гії були здій сне ні в тро
піч но му лісі Па пуа Но вої Гві неї (Vincent et al., 
2016). Ви яв ле на чіт ка ви до ва спе ци фіч ність цих 
гри бів, при цьо му просто ро вий фак тор не впли вав 
на струк ту ру сис те ми "жи ви тельпа ра зит". Уг ру по
ван ня гри бів з кла су Dacrymycetes (Agaricomycotina, 
Basidiomycota), які роз кла да ють де ре ви ну в лі со
вих еко систе мах, до слі джу ва ли за трьо ма ме то да
ми: обсте жен ня ко лек ції пло до вих тіл, ла бо ра тор
не куль ти ву ван ня та ана ліз eDNA (Shirouzu et al., 
2016). Ви яв ле но від по від но 11, 10 та 16 так со но міч
них оди ниць, із них іден ти фі ко ва но 3, 7 і 7 но вих 
лі ній, які мож на ви ко ристо ву ва ти для з'ясування 
шля хів ево лю ції Dacrymycetes. Для про дук тив но го 
та дос то вір но го ви яв лен ня не ві до мих ла нок фі ло
ге не зу гри бів ав то ри ре ко мен ду ють ком бі ну ва ти 
два ме то ди – ла бо ра тор не куль ти ву ван ня та ана ліз 
ДНК з нав ко лишньо го се ре до ви ща.

Гри би у вод них еко систе мах

Морські гри би. Ви до ва різ но ма ніт ність і роль гри
бів у вод них еко систе мах та кож не дос татньо вив че
ні. При до слі джен ні ізольо ва них куль тур морських 
гри бів ви яв ле на не знач на їхня кіль кість – всьо го 
467 опи са них ви дів, що скла дає близько 0,5% усіх 
ві до мих ви дів гри бів (Damare et al., 2008; Burgaud 
et al., 2009). Най більш по ши ре ни ми морськи ми 
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Ви снов ки

Отже, на ос но ві ог ля ду лі те ра тур них дже рел, які 
ви світ лю ють ре зуль та ти вив чен ня уг ру по вань 
гри бів за до по мо гою ана лі зу ДНК зраз ків з нав
ко лишньо го се ре до ви ща, вста нов ле но, що у біль
шості ви пад ків вони представ ля ють час ти ну більш 
ши ро ких до слі джень ев ка ріо тич но го біо різ но ма
ніт тя. Ро бо ти, при свя че ні ви ключ но eDNAана
лі зу гри бів, є поки що ма ло чис лен ни ми. Од нак ці 
до слі джен ня пе ре кон ли во свід чать, що у при ро ді 
знач но біль ше ви дів гри бів, ніж опи са но на сьо го
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но го та мік ро ско піч но го обсте жен ня і ла бо ра тор
но го куль ти ву ван ня. Ціл ком оче вид но, що по даль
ше ви ко ристан ня но віт ніх ме то дів eDNAана лі зу 
гри бів знач но до пов нить су час ні уяв лен ня про біо
різ но ма ніт ність та ево лю цію гри бів.
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Помогайбо В.М., Макаренко Я.Н. ДНК из окружающей 
среды как инструмент экологического мониторинга 
грибных сообществ. Укр. бот. журн., 2017, 74(5): 442–448.

Полтавский национальный педагогический 
университет им. В.Г. Короленко 
ул. Остроградского, 2, Полтава 36000, Украина

Представлен обзор литературных источников, которые 
освещают результаты изучения сообществ грибов с по
мощью технологий анализа ДНК из окружающей среды. 
Показано, что в большинстве случаев они являются ча
стью более широких исследований биоразнообразия эу
кариотов. Работы, посвященные eDNAанализу грибов, 
пока немногочисленны. Однако уже эти первые иссле
дования выявили большое количество новых таксонов 
грибов в различных экосистемах. Они также свидетель
ствуют о том, что в природе существует значительно 
больше видов грибов, чем описано с помощью тради
ционных методов исследований. Использование совре
менных методов анализа eDNA существенно обогащает 
наши представления о биоразнообразии и эволюции 
грибов.

Ключевые слова: грибы, ДНК окружающей среды, 
eDNA, биоразнообразие грибов, эволюция

Помогайбо В.М., Макаренко Я.М. ДНК з 
навколишнього середовища як інструмент екологічного 
моніторингу грибних угруповань. Укр. бот. журн., 2017, 
74(5): 442–448.

Полтавський національний педагогічний університет 
ім. В.Г. Короленка 
вул. Остроградського, 2, Полтава 36000, Україна

Подано огляд літературних джерел, які висвітлюють ре
зультати вивчення угруповань грибів за допомогою тех
нологій аналізу ДНК з навколишнього середовища. По
казано, що у більшості випадків вони є частиною більш 
широких досліджень евкаріотичного біорізноманіття. 
Роботи, присвячені eDNAаналізу грибів, є поки що не
численними. Однак уже ці перші дослідження виявили 
значну кількість нових таксонів грибів у різних екосис
темах. Вони також свідчать про те, що у природі існує 
значно більше видів грибів, ніж описано за допомогою 
традиційних методів досліджень. Використання сучас
них методів аналізу eDNA суттєво збагачує наші уявлен
ня про видове різноманіття та еволюцію грибів.

Ключові слова: гриби, ДНК навколишнього середовища, 
eDNA, біорізноманіття грибів, еволюція


