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Вступ

Гриби широко розповсюджені у природі й відігра­
ють визначальну роль у біосфері (Deacon, 2006). 
Трапляються на рослинних і тваринних організ­
мах, у воді, ґрунті, на відмерлих рештках, сировині 
та продуктах харчування тощо. Перш за все, вони є 
редуцентами, і тому беруть участь у ґрунтоутворю­
вальному процесі та кругообігу речовин і енергії в 
природі. Чимало видів є збудниками численних за­
хворювань рослин, тварин і людини. Гриби відомі 
також як симбіонти водоростей, коменсали тварин 
і як важлива складова частина мікоризних струк­
тур на коренях наземних рослин. Значна кількість 
грибів є джерелом важливих речовин, корисних 
для людини, – антибіотиків, вітамінів, ферментів, 
органічних кислот тощо. 

Сучасна класифікація грибів розроблена пе­
реважно на основі вивчення знайдених у природі 
плодових тіл або культивованих у лабораторних 
умовах видів. При цьому поза увагою залишають­
ся численні види грибів, які розвиваються в ґрунті, 
відкладеннях, воді, осадах тощо. Такі гетероген­
ні середовища є часто малодоступними, що уск­
ладнює безпосередні мікроскопічні дослідження 
(Arnold et al., 2000; O'Brien et al., 2005).

Донедавна налічувалось близько 98 тис. видів 
грибів (Kirk et al., 2008), але реальна їхня різнома­
нітність залишається невідомою. Наприкінці ми­
нулого століття було висловлене припущення про 
1,5 млн видів (Hawksworth, 1991, 2001), основане 
на екстраполяції кількості нових видів, виявлених 
на суходольних рослинах Західної Європи. Бага­
то дослідників вважають, що видів грибів значно 
більше, ніж описано (O'Brien et al., 2005; Suh et al., 
2005). Так, лише за допомогою молекулярно-гене­
тичного аналізу ДНК вмісту кишківника твердо­
крилих із 27 родин, зібраних у різних географічних 
регіонах (із врахуванням морфологічних і метабо­
лічних особливостей цих комах), було виявлено 
650 видів одноклітинних аско- і базидіоміцетів, 
у т.ч. близько 200 неописаних таксонів, що стано­
вить 30% кількості описаних видів (Suh et al., 2005). 
Серед них домінують аскоміцети, що брунькують­
ся, з класу Saccharomycetes, які споріднені з відо­
мим видом пекарських дріжджів S. cerevisiae Meyen 
ex E.C.  Hansen. За даними авторів, найбільше ге­
нотипів кишечних грибів (близько 50) виявлено в 
жуків родини чорнотілок (Tenebrionidae) та грибо­
виків (Erotylidae). 

Загалом метод молекулярно-генетичного аналі­
зу вільної ДНК з навколишнього середовища, запо­
чаткований мікробіологами ще у 80-х роках мину­
лого століття (Olsen et al., 1986; Ogram et al., 1987), 
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нізмів до метагеномних обстежень цілих екосистем 
(eDNA metabarcoding), в т. ч. й для прогнозуван­
ня просторових і часових моделей біорізноманіття 
(Thomsen, Willerslev, 2015). 

Гриби в екосистемах суходолу

У ХХІ ст. вивчення грибних угруповань за допомо­
гою eDNA-аналізу набуло поширення. Деякі мі­
кологи досліджували наявність і різноманітність 
грибних таксонів у ґрунті та на рослинах з метою 
виявлення важливих екологічних факторів, які 
впливають на рослини (Horton et al., 2001; Buchan 
et al., 2002; Vandenkoornhuyse et al., 2002). Інші вче­
ні зосереджувались на вивченні різноманітності 
ґрунтових евкаріотів (Lawley et al., 2004; Lesaulnier 
et  al., 2008) та грибів (Schadt et  al., 2003; O'Brien 
et  al., 2005) з метою пізнання складної структури 
їхніх угруповань. Ці напрямки досліджень засвід­
чили, що гриби є надзвичайно важливою части­
ною ґрунтових екосистем. Навіть у зразках ґрунту 
з Антарктиди частка генотипів грибів у загальній 
масі одноклітинних евкаріотів (грибів, водоростей 
та найпростіших) становить близько 20% (Lawley 
et  al., 2004), а в ґрунтах помірного клімату частка 
грибів серед усіх організмів – 30% (Lesaulnier et al., 
2008).

Виявлено також, що у зразках польового ґрун­
ту із різних континентів домінують представни­
ки відділу Ascomycota. Їхня частка у загальній масі 
грибів (4747 грибних філотипів, які належать до 
173 родин) становить 23–77% залежно від типу 
ґрунту та географічної зони (Prober et al., 2015). В 
окремих випадках переважають гриби з відділів 
Basidiomycota та/або Zygomycota.

Традиційно вважалося, що у покритому снігом 
ґрунті тундри не може бути активних форм жит­
тя. Однак за методом генетичного аналізу eDNA із 
зразків такого ґрунту виявлено ознаки досить ак­
тивної та динамічної життєдіяльності численних 
видів аскоміцетів, 40% яких були невідомі (Schadt 
et  al., 2003). Останні утворюють два великі відга­
луження у філогенезі аскоміцетів. Подальше вив­
чення однієї з цих груп аскоміцетів показало, що 
вони досить розповсюджені в ґрунтах різних ре­
гіонів Землі – від Північної Америки і Європи до 
Австралії (Porter et al., 2008). Оскільки в дослідже­
них зразках близько двох третин eDNA не вдало­
ся ідентифікувати через недостатню кількість ма­
теріалу, було висловлене припущення, що реальне 

виявився надзвичайно ефективним у вивченні як 
сучасного, так і давнього біорізноманіття на Землі. 
ДНК з навколишнього середовища (environmental 
DNA, або eDNA) – це ДНК, яка може бути виді­
лена із зразків ґрунту, води, осадів, льоду чи повіт­
ря без попереднього видалення будь-яких живих 
організмів. Вона містить складну суміш клітинної 
(геномної) та позаклітинної (деградованої в ре­
зультаті загибелі клітин та подальшого руйнуван­
ня) ДНК різних організмів (Taberlet et al., 2012). За 
певних умов eDNA різноманітних організмів може 
залишатися у довкіллі протягом досить тривалого 
часу. Наприклад, у воді її період напіврозпаду ста­
новить лише кілька годин (Paul et  al., 1987, 1989) 
або тижнів (Poté et  al., 2009; Dejean et  al., 2011; 
Thomsen et al., 2011, 2012), а в осадах, ґрунтах і льо­
довиках вона може зберігатись набагато довше  – 
від кількох тисяч (Haile et al., 2007) до півмільйона 
років (Willerslev et  al., 2003, 2007). ДНК з навко­
лишнього середовища, особливо із давніх зразків, є 
надзвичайно фрагментованою та хімічно зміненою 
під дією різноманітних фізичних, хімічних і біо­
логічних чинників довкілля (Willerslev et  al., 2004; 
Deagle et al., 2006; Gilbert et al., 2007; Pietramellara 
et al., 2009; Briggs et al., 2010; Allentoft et al., 2012; 
Overballe-Petersen et al., 2013). У більшості випадків 
вивільнена з організму ДНК руйнується, переваж­
но внаслідок дії бактеріальних і грибних екзонук­
леаз (Blum et al., 1997).

Приналежність eDNA до того чи іншого виду 
організмів визначається, якщо в генетичному ма­
теріалі зразка із навколишнього середовища наявні 
особливий короткий ДНК-маркер або штрих-код 
(DNA barcodе). Таким штрих-кодом може бути 
специфічна некодуюча ділянка певного гена дов­
жиною близько 600 пар нуклеотидів. При цьому 
найчастіше використовують мітохондріальні гени, 
наприклад ген цитохромоксидази чи ген рибосом­
ної РНК або хромосомний ген рибосомної РНК 
(Hebert et al., 2003; Kress et al., 2005; Epp et al., 2012). 
У зразках ґрунту, осаду чи води кількість eDNA 
звичайно незначна, тому її необхідно клонувати 
до обсягу, необхідного для подальшого аналізу, за 
допомогою так званої полімеразної ланцюгової ре­
акції (polymerase chain reaction, PCR) (Kolmodin 
et al., 2002; Garibyan et al., 2013). Оскільки техноло­
гія ДНК-маркерів виявилася вельми корисною для 
моніторингу давнього і сучасного біорізноманіття 
різних екосистем, наразі відбувається перехід від 
одномаркерного аналізу видів та угруповань орга­
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грибами є дріжджі (одноклітинні аско- та бази­
діоміцети), які розвиваються у забрудненій воді, 
планктоні, на макроводоростях тощо (Kohlmeyer 
et al., 1979).

Гриби в морському середовищі відіграють важ­
ливу роль редуцентів (Mann, 1988; Raghukumar, 
2004). Вони забезпечують інші організми важли­
вими поживними сполуками  – амінокислотами, 
вітамінами тощо (Mann, 1988). Наприклад, рако­
подібні для росту потребують ненасичених жирних 
кислот, які надходять у поживні ланцюги бенто­
су лише завдяки життєдіяльності мікроскопічних 
грибів (Raghukumar, 2004). Встановлено також, що 
хоча гриби досить поширені в морських осадах та 
нижніх шарах води з низьким вмістом кисню, вони 
майже відсутні у верхньому шарі не лише відкри­
того океану, а й біля берегів (Richards et  al., 2005; 
Massana et al., 2008). 

eDNA-аналіз зразків води з Аравійського моря 
та осадів із глибини 25 м, де недостатній вміст кис­
ню, показав значну різноманітність грибів різних 
типів (Jebaraj et al., 2010). Було ідентифіковано 48 
нових філотипів, із яких 27 належать до Ascomycota, 
20 – до Basidiomycota та 1 – до Zygomycota. Представ­
ників відділу Chytridiomycota у цих зразках не вияв­
лено. Показано також, що зі збільшенням глибини 
моря наявність грибів зменшується (Soumya et al., 
2013).

За допомогою eDNA-аналізу в зразках морських 
осадів із глибини 640 м були виявлені угруповання 
різноманітних одноклітинних евкаріотів, переваж­
но дріжджових видів грибів (Takishita et al., 2006). За 
результатами іншого дослідження, у морській воді 
на глибині 500–4200 м та поблизу гідротермальних 
джерел видове різноманіття грибів виявилося не­
значним, з домінуванням аско- та базидіоміцетів, 
які на філогенетичній схемі розташовуються поруч 
із групою дріжджів. При цьому було виявлено сім 
унікальних філотипів із групи задньоджгутикових 
грибів, шість з яких раніше були невідомі (Bass 
et al., 2007). Ці філотипи за морфологічними озна­
ками переважно нагадують відомі патогенні гриби 
і, можливо, є збудниками мікозів глибоководних 
тварин (Dover et al., 2007). 

Подальші дослідження зразків морської води 
поряд із гідротермальними джерелами теж показа­
ли наявність ДНК у кількох нових філогенетичних 
ліній грибів. Наприклад, було виявлено три філо­
типи базидіоміцетів та два  – хитридіоміцетів (Le 
Calvez et al., 2009). Результати цього дослідження, 

різноманіття грибів цієї групи значно більше, ніж 
вдалося визначити.

Як відомо, численні види грибів утворюють мі­
коризу з коренями рослин. Дослідження eDNA по­
казали, що наявна інформація про поширеність мі­
коризних видів грибів та їхній філогенез також об­
межена. Наприклад, на коренях лише одного виду 
рослин  – райграсу французького (Arrhenatherum 
elatius  (L.)  P. Beauv.  ex  J. Presl  &  C. Presl)  – було 
виявлено 50 видів грибів, із яких 23 досі невідо­
мі (Vandenkoornhuyse et  al., 2002). Вони належать 
до відділів: Ascomycota  – 25 видів, Basidiomycota  – 
16, Zygomycota – 8 і Chytridiomycota – 1. Нещодав­
но описано новий клас ґрунтових аскоміцетів  – 
Archaeorhizomycetes (підвідділ Taphrinomycotina), 
який нараховує сотні видів. Ці гриби, хоча й роз­
виваються у кореневій зоні рослин, не формують 
мікориз і є сапротрофами (Rosling et al., 2011). Ос­
кільки значна частина видів грибів стала відома 
лише завдяки аналізу eDNA, припускається, що 
дотепер описана зовсім невелика частина реально­
го різноманіття грибів.

Цікаві дослідження грибів-ендофітів з вико­
ристанням eDNA технології були здійснені в тро­
пічному лісі Папуа Нової Гвінеї (Vincent et  al., 
2016). Виявлена чітка видова специфічність цих 
грибів, при цьому просторовий фактор не впливав 
на структуру системи "живитель-паразит". Угрупо­
вання грибів з класу Dacrymycetes (Agaricomycotina, 
Basidiomycota), які розкладають деревину в лісо­
вих екосистемах, досліджували за трьома метода­
ми: обстеження колекції плодових тіл, лаборатор­
не культивування та аналіз eDNA (Shirouzu et  al., 
2016). Виявлено відповідно 11, 10 та 16 таксономіч­
них одиниць, із них ідентифіковано 3, 7 і 7 нових 
ліній, які можна використовувати для з'ясування 
шляхів еволюції Dacrymycetes. Для продуктивного 
та достовірного виявлення невідомих ланок філо­
генезу грибів автори рекомендують комбінувати 
два методи – лабораторне культивування та аналіз 
ДНК з навколишнього середовища.

Гриби у водних екосистемах

Морські гриби. Видова різноманітність і роль гри­
бів у водних екосистемах також недостатньо вивче­
ні. При дослідженні ізольованих культур морських 
грибів виявлена незначна їхня кількість  – всього 
467 описаних видів, що складає близько 0,5% усіх 
відомих видів грибів (Damare et  al., 2008; Burgaud 
et  al., 2009). Найбільш поширеними морськими 
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Висновки

Отже, на основі огляду літературних джерел, які 
висвітлюють результати вивчення угруповань 
грибів за допомогою аналізу ДНК зразків з нав­
колишнього середовища, встановлено, що у біль­
шості випадків вони представляють частину більш 
широких досліджень евкаріотичного біорізнома­
ніття. Роботи, присвячені виключно eDNA-ана­
лізу грибів, є поки що малочисленними. Однак ці 
дослідження переконливо свідчать, що у природі 
значно більше видів грибів, ніж описано на сього­
дні з використанням традиційних методів візуаль­
ного та мікроскопічного обстеження і лаборатор­
ного культивування. Цілком очевидно, що подаль­
ше використання новітніх методів eDNA-аналізу 
грибів значно доповнить сучасні уявлення про біо­
різноманітність та еволюцію грибів.
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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 eDNA-анализу 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 eDNA-аналізу 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


