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Мета. Визначення збудників фунгемії, 

що належать до мікроскопічних грибів роду 

Talaromyces C. R. Benj., на сьогодні залишається 

складним завданням. Метою роботи було дослі-

дження варіабельності вторинної структури 

ITS2 регіону рибосомальної ДНК потенційних 

не-marneffei збудників таларомікозу на основі 

аналізу консенсусних моделей і визначення 

можливості її використання як додаткового фі-

логенетичного маркера. Методи. Використано 

методи порівняльного аналізу первинних послі-

довностей ДНК, побудови їх вторинної струк-

тури на основі найменшої вільної енергії (MFE 

RNAfold) й аналізу консервативних структур і 

точок мутації (ITS2 Database). Результати. 

Визначено, що ITS2 регіон досліджених видів 

грибів роду Talaromyces складається з 153–158 

п. н. Встановлено, що моделі вторинної струк-

тури побудовані за методом MFE утворюють 

три класичні для ITS2 шпильки. Мутації у пос-

лідовності другої петлі з 5-кінця структури 

визнані визначальними для ідентифікації дослі-

джених видів Talaromyces. Висновки. Вторинна 

структура ITS2 регіону рДНК може бути вико-

ристана як додатковий маркер при молекуляр-

ній ідентифікації відомих не-marneffei збудників 

таларомікозів. 

Ключові слова: не-marneffei види, 

Talaromyces C. R. Benj., рибосомальна ДНК, 

ITS2 регіон, вторинна структура ДНК. 

 

Таларомікоз – це інвазивна інфекція, го-

ловним збудником якої є мікроскопічний гриб 

Talaromyces marneffei Segretain, яка на сьогодні 

зазнає все більшого розповсюдження. T. marnef-

fei притаманий диморфізм, за температури 37 °C 

він переходить у дріжджоподібну стадію. Проте 

інші види грибів роду Talaromyces не виявляють 

температурної диморфії, але можуть бути при-

чиною системних мікозів, включаючи фунге-

мію. До недавна ці види вважалися переважно 

сапрофітами, проте в останні роки вони все час-

тіше реєструються як опортуністичні патогени, 

що викликають інфекції у людей з ослабленим 

імунітетом (Narayanasamy et al., 2021). 

Рід Talaromyces C. R. Benj. (Trichocomace-

ae, Eurotiales) – монофілетичний рід мікроско-

пічних грибів, що широко розповсюджений у 

природі. Вперше рід Talaromyces був описаний 

як телеоморфна стадія при класифікації грибів 

роду Penicillium Link. Філогенетичний аналіз на 

основі маркерних генів показав, що Talaromyces 

включав види Penicillium підроду Biverticillium, 

які мали симетричні двовертицильні конідіофо-

ри з голчастими фіалідами, на відміну від аси-

метричних 1–4 вертицильних конідіофорів й 

ампулоподібних або колбоподібних фіалідів у 

Penicillium sensu stricto (Samson et al., 2011). На 

основі методів поліфазної таксономії представ-

ники Penicillium були класифіковані у вісім сек-

цій: Bacillispori, Helici, Islandici, Purpurei, Subin-

flati, Teneus, Talaromyces і Trachyspermi. На сьо-

годні, з літературних джерел відомо, що більш 
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ніж 180 видів грибів роду Talaromyces зареєст-

ровано у міжнародних базах даних. 

Внутрішня транскрибована спейсерна ді-

лянка рДНК (ITS rDNA) найбільш широко ви-

користовується як філогенетичний маркер для 

мікроскопічних грибів (Schoch et al., 2012). Ця 

ділянка складається з міжгенних послідовностей 

ITS1/ITS2 з висококонсервативною 5.8 рРНК, 

що розміщується між ними. ITS регіон є основ-

ним генетичним маркером для ідентифікації 

мікроскопічних грибів і стандартизованою діля-

нкою для штрих-кодування ДНК. ITS регіон є 

достатньо консервативною послідовністю ДНК, 

при цьому ITS2 фрагмент вважається основним 

джерелом мутацій у ITS регіоні і, за рахунок 

меншої довжини, простіше секвенується мето-

дами наступного покоління. Проте, використан-

ня виключно цієї ділянки не завжди дозволяє 

достатньо чітко ідентифікувати види роду Tala-

romyces. Для значної частини таксонів (~17%) 

було показано, що ITS є малоінформативним і 

не дозволяє надійно ідентифікувати зразки до 

виду (Lücking et al., 2021). Visagie et al., 2024 

запропонував використовувани ген BenA для 

ідентифікації видів Talaromyces, який має від-

повідну роздільну здатність для розрізнення 

видів. У більшості досліджень ідентифікацію 

видів Talaromyces проводили на основі порів-

няльних результатів BLAST або філогенетично-

го аналізу регіонів рРНК. Проте такий підхід 

вважається не достатньо інформативним для 

ідентифікації видів Talaromyces, оскільки різні 

види мають практично однакову послідовність 

ITS (Visagie et al., 2024). Тому для видів 

Talaromyces, ідентифікованих на основі резуль-

татів порівняння послідовностей ITS рДНК з 

використанням BLAST, повинна бути проведена 

верифікація, оскільки деякі види грибів зареєст-

рованих у базі даних GenBank можуть бути не-

правильно ідентифіковані. Крім того, важливим 

етапом для ідентифікації збудників фунгемії є 

вивчення їх морфоло-культуральних ознак на 

основі дихотомічних ключів, але цей метод має 

недоліки. 

На сьогодні філогенетичний аналіз на ос-

нові мультигеномних послідовностей за марке-

рами ITS, BenA, CaM та RPB2 є головним мето-

дом ідентифікації видів роду Talaromyces (Wei 

et al., 2025). Однак, збільшення ділянок секве-

нування є дорогим і трудомістким процесом, 

який не гарантує підвищення точності ідентифі-

кації таксономічними методами. Тому, одним з 

можливих шляхів вирішення даної проблеми є 

отримання додаткової філогенетичної інформа-

ції про ITS2 регіон. Раніше філогенетичний ана-

ліз ITS2 регіону проводили за його нуклеотид-

ними послідовностями, але інформація про його 

вторинну структуру вивчалася недостатньо. 

Вторинна структура рДНК утворюється внаслі-

док взаємодії канонічних пар основ (AТ, GC), 

неканонічних стабільних (GТ), нестабільних 

(AC) і рідкісних пар (GA, AA). Утворені парні 

та непарні структури типу стебло-петля (stem-

loop) містять додаткову філогенетичну інфор-

мацію, що може значно покращити філогенети-

чний аналіз ITS2 регіону. На сьогодні викорис-

тання вторинної структури ITS2 регіону є акту-

альним. Модель вторинної структури ITS2 

рДНК прогнозують за мінімальною вільною 

енергією термодинамічної рівноваги. Розробле-

но декілька алгоритмів прогнозування, які ви-

користовуються у програмних продуктах Mfold 

і RNAfold. Метою наших досліджень була по-

будова консенсусної вторинної структури ITS2 

регіону близькоспоріднених мікроскопічних 

грибів роду Talaromyces потенційних збудників 

фунгемії і перевірка можливості використання 

елементів цієї структури як додаткового філоге-

нетичного маркеру для розмежування видів. 

Матеріали і методи 

У роботі використано 20 штамів мікрос-

копічних грибів Talaromyces funiculosus (Thom) 

Samson et al., що виділено з різних екологічних 

ніш, які зберігаються у відділі фізіології та сис-

тематики мікроміцетів Інституту мікробіології і 

вірусології ім. Д. К. Заболотного НАН України 

в Український колекції мікроорганізмів 

(UCM:1203). Послідовності ITS регіону рДНК 

цих штамів було визначено і зареєстровано у 

базі даних NCBI GenBank. Всього у роботі було 

використано послідовності 60 штамів 

T. funiculosus, 80 T. marneffei, 35 Talaromyces 

amestolkiae Yilmaz et al. і єдина відома Tala-

romyces tumuli Jurjević & S.W. Peterson. Для по-

будови вторинної структури ITS рДНК викори-

стано програмний пакет RNAfold 

(http://rna.tbi.univie.ac.at/cgi-bin/RNAWebSuite/-

RNAfold.cgi) та ITS2 Ribosomal RNA DataBase 

(https://its2.bioapps.biozentrum.uni-

wuerzburg.de/). Для побудови консенсусної мо-

делі ITS2 регіону використано послідовності 

типових і верифікованих колекційних штамів. 

Результати та обговорення 

На рис. 1 представлена типова вторинна 

структура ITS2 фрагменту ITS регіону рДНК 

досліджених видів грибів роду Talaromyces. 



 
 
 

Варіабельність вторинної структури ITS2 регіону рДНК як діагностичний маркер для не-marneffei видів роду Talaromyces 

ISSN 2415-3826 (Online), ISSN 2219-3782 (Print). Фактори експериментальної еволюції організмів 2026. Том 38  171 

 
Рис. 1. Консенсусна модель вторинної структури ITS2 регіону рДНК побудована за методом мінімальної 

вільної енергії (MFE RNAfold). 

 

На рис. 1 продемонстровано, що вторинна 

структура ITS2 фрагменту рДНК утворює кла-

сичну структуру з трьома головними шпилька-

ми і набором петель. При побудові моделей 

вторинної структури ITS2 регіону перевага на-

давалась типовим штамам T. tumuli NRRL 

62151, T. marneffei CBS 388.87, T. funiculosus 

CBS 272.86, T. amestolkiae CBS 132696, а також 

послідовностям верифікованих видів колекцій-

них штамів мікроскопічних грибів. Вільна енер-

гія (∆G) термодинамічної рівноваги отриманих 

структур знаходилась в діапазоні від -68 до -72 

ккал/моль. 

Незважаючи на значні досягнення у діаг-

ностичних технологіях, вибір відповідного ме-

тоду діагностики збудників таларомікозу зале-

жить від надійності інтерпретації результатів. 

Важливо, що не існує єдиної думки щодо опти-

мальної методики швидкої діагностики через 

відмінності у чутливості та специфічності різ-

них методів, особливо, коли розглядаються різні 

типи клінічних зразків (Won et al., 2025).  

Рідкісні випадки таларомікозу, причиною 

яких є не-marneffei види Talaromyces, T. tumuli, 

T. piceum, T. amestolkiae, є опортуністичними 

інфекціями, що виникають у пацієнтів при три-

валому застосуванні антибіотиків або імуноде-

фіцитом. Ці рідкісні патогени, що відрізняються 

від T. marneffei, часто неправильно ідентифіку-

ють, що може бути причиною тяжких, систем-

них інфекцій з летальними наслідками, зокрема 

у осіб без явних проявів імунодефіциту. 

Приклад недоліків стандартної ідентифі-

кації не-marneffei видів викладено у роботі (Won 

et al., 2025). При аналізі зразків використовува-

ли систему MALDI Biotyper і отримали найбі-

льший збіг з видом T. funiculosus з ненадійним 

показником ідентифікації 1,63. Надалі викорис-

товували мультигенне секвенування за генами 

ITS, BenA, CaM і RPB2, що дозволило ідентифі-

кувати збудник як T. tumuli. Слід зазначити, що 

для RPB2 і CaM доступна значна кількість ре-

ференсних послідовностей, тоді як для ділянки 

RPB1 значно менше. Вважають, що гени RPB1 і 

RPB2 є важкими для ампліфікації, на відміну від 

ITS, BenA і CaM. Проблеми розмежування ознак 

при ідентифікації також полягає у використанні 

різного набору маркерних генів (Li et al., 2019). 

Тому пошук нових додаткових маркерів був 

спрямований на дослідження вторинної струк-

тури ITS, а саме ITS2 фрагменту. Незначні варі-

ації послідовностей, що були виявлені, не впли-

вали на консенсусну структуру фрагменту. Ос-

новні зміни полягали у мутаціях, головним чи-

ном, шляхом трансверсії C→T, делецій, вставок 

і дзеркальних мутацій, які не порушували зага-

льну вторинну структуру ITS2 фрагменту. Дру-

га петля з 5`-кінця послідовностей виявила 

ознаки специфічні для досліджених ви-

дів (рис. 2). 
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Рис. 2. Вторинна структура другої петлі з 5-кінця ITS2 регіону рДНК деяких представників роду Tala-

romyces. 

 

Висновки 

На основі порівняльного аналізу вторин-

ної структури ITS2 регіону рДНК побудованої 

за методом MFE RNAfold, встановлено, що му-

тації у структурі другої з 5-кінця послідовності 

петлі проявляють видоспецифічний характер і 

можуть бути використані як додатковий маркер 

при молекулярній ідентифікації досліджених 

не-marneffei збудників таларомікозів. 
Інформація про фінансову підтримку, подяки: 

відсутня. 

Конфлікт інтересів: автори заявляють про відсут-

ність конфлікту інтересів. 
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VARIABILITY OF THE SECONDARY STRUCTURE OF ITS2 REGION OF rDNA AS A DIAGNOSTIC 

MARKER FOR NON-MARNEFFEI SPECIES OF THE GENUS TALAROMYCES 

Aim. Identifying the causative agents of fungemia belonging to the microscopic fungi of the genus Talaromyces 

C. R. Benj. remains a difficult task today. Therefore, the aim of this study was to investigate the variability of the 

secondary structure of the ITS2 region of ribosomal DNA of potential non-marneffei causative agents of talaromycosis 

based on the analysis of consensus models and to determine the possibility of its use as an additional phylogenetic 

marker. Methods. The study used methods of comparative analysis of primary DNA sequences, construction of their 

secondary structure based on minimum free energy (MFE RNAfold), and analysis of conservative structures and 

mutation points (ITS2 Database). Results. It was determined that the ITS2 region of the studied species consists of 153–

158 bp. It was established that secondary structure models constructed using the MFE method form three classic ITS2 

hairpins. Mutations in the sequence of the second loop from the 5' end of the structure are considered decisive for the 

identification of the studied species Talaromyces. Conclusions. The secondary structure of the ITS2 region of rDNA 

can be used as an additional marker in the molecular identification of known non-marneffei pathogens of talaromycosis. 

Keywords: non-marneffei species, Talaromyces C. R. Benj., ribosomal DNA, ITS2 region, secondary DNA structure. 
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ДИФЕРЕНЦІЙНА ЕКСПРЕСІЯ ХЛОРОПЛАСТНОГО РЕГУЛЯТОРНОГО БІЛКА 

ХЛОРИДНОЇ ПРОВІДНОСТІ ICLN ТА ХЛОРОПЛАСТНОГО  

ПОТЕНЦІАЛЗАЛЕЖНОГО ХЛОРИДНОГО КАНАЛУ 1, НУТУ  

(CICER ARIETINUM L.) В УМОВАХ ІМІТОВАНОЇ ПОСУХИ 
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Мета. Вивчення впливу генів, що асоці-

йовано із транспортом хлорид-іонів, на посухо-

толерантність нуту. Методи. Для дослідження 

диференційної експресії генів у двох генотипів 

нуту Desi PI598080 (чутливий до посухи) та 

Kabuli Flip07 318C (стійкий до посухи), було 

проаналізовано 12 транскриптомів. Експеримен-

ти проводили у контрольних і стресових іміто-

ваної посухи. Вирівнювання виконано за допо-

могою інструменту Bowtie2. Для оцінки впливу 

чинників «генотип» та «умови» на рівень екс-

пресії виконано двофакторний дисперсійний 

аналіз (ANOVA) з використанням мови програ-

мування R. Значущість різниць визначалася за 

рівнем p < 0,05. Результати. За геном ICLN 

показано чіткий та статистично значущий вплив 

фактору «генотип» у реакції на посуху, у той час 

як за геном, що кодує хлоропластний потенці-

алзалежний хлоридний канал 1 не виявлено 

статистично значущих відмінностей. Висновки. 

Встановлено, що ген ICLN є залученим у реак-

цію рослини на посуху і є перспективною мі-

шенню як для визначення механізмів стійкості 

до посухи, так і для створення молекулярних 

маркерів для селекції на підвищення посухото-

лерантності. 

Ключові слова: нут, посухотолерантність, 

транскриптоміка, хлориди. 

 

Нут (Cicer arietinum L.) має великий поте-

нціал для України в умовах змін клімату, завдя-

ки великому природньому рівню посухотолера-

нтності через високу ксерофітність, зручну і 

просту агротехніку. Через аридізацію клімату 

півдня України площі посівів ростуть, що може 

привести до переходу нуту із категорії нішевих 

культур до стратегічних (Sichkar, 2021). Окрім 

цього, нут, завдяки азот-фіксуючим симбіотним 

мікроорганізмам, здійснює підвищення родючо-

сті ґрунтів і сприяє їхньому відновленню. Крім 

того, включення нуту до сівозміни покращує 

фітосанітарний стан ґрунтів (Dolia and Kovalska, 

2021). 

Посухостійкість нуту є складною кількіс-

ною ознакою, що охоплює архітектуру кореневої 

системи, осмотичну адаптацію, антиоксидант-

ний захист і гормональну сигналізацію та конт-

ролюється численними локусами з малим до 

значного ефекту. Нещодавні дослідження з кар-

тування QTL, GWAS і мультиоміки знайшли 

перспективні маркери на кількох «гарячих точ-

ках» геному і генах-кандидатах, які тепер впро-

ваджуються у селекційні програми (Slishchuk 

and Volkova, 2025). 

Зараз активно вивчається роль хлорид-

аніону (Cl⁻ ) у посухотолерантності. Так, у тю-

тюну та ксерофіта Pugionium cornutum (L.) 

Gaertn, іони Cl⁻  накопичуються у вакуолях як 

основний неорганічний осмотик, збільшуючи 

розмір клітин листка, посилюючи осмотичну 

адаптацію і підтримуючи тургор за умов водно-

го дефіциту чи осмотичного стресу (Franco-

Navarro et al., 2021, Cui et al., 2020). Тонопласт-

локалізований хлоридний канал 1 (OsCLC1) у 

рису підвищує посухостійкість і врожайність 

зерна; коренеспецифічна надекспресія посилює 

стійкість до посухи, тоді як нокаут знижує її 

(Um et al., 2018). Транспорт і компартментація 

хлориду інтегровані у ширші механізми відпо-

віді на посуху – регуляцію продихів, контроль 

активних форм кисню та іонний гомеостаз 

(Silva-Herrera et al., 2025). 
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Саме тому метою роботи було дослідити 

роль генів, що асоційовано із транспортом хло-

рид-іонів у посухотолерантності нуту за допо-

могою дослідження їх диференційної експресії. 

Матеріали і методи 
Для визначення диференційної експресії 

генів в умовах осмотичного стресу (імітованої 

посухи) і контрольних умов використано двана-

дцять транскриптомів, які представлені у табли-

ці 1. Об’єкти дослідження включали два гено-

типи нуту: Desi PI598080, який є нестійкий до 

посухи і Kabuli Flip07 318C, що стійкий (Ne-

gussu et al., 2023). Обидва генотипи проаналізо-

вані в однакових експериментальних повторен-

нях, щоб порівняти рівень транскрипції генів 

без будь-якої обробки (контрольні умови) і під 

впливом умов імітованої посухи. 

мРНК XM_004506301.4 Chloride 

conductance regulatory protein ICln voltage-

dependent chloride channel 1, chloroplastic та 

XM_073363957.1 C. arietinum voltage-dependent 

chloride channel 1, chloroplastic використовува-

лись як мішені для аналізу диференційної екс-

пресії, тоді як NM_001365163.1 C. arietinum 

elongation factor 1-alpha (EF1A) слугував рефе-

рентним геном для нормалізації підрахунків. 

Побудову індексів мРНК, а також вирівнювання 

і підрахунок прочитів транскриптому проводили 

з використанням програмного забезпечення 

Bowtie2 (Langmead and Salzberg, 2012). 

Для оцінки статистичної відмінності рів-

нів експресії мРНК двох вибраних мішеней в 

умовах різних генотипів та експериментальних 

умов виконано двофакторний дисперсійний 

аналіз ANOVA з використанням R (версія 4.3.1) 

(R Core Team…). Основні ефекти, пов’язані з 

генотипом та умовами, а також їхня взаємодія 

були перевірені на наявність статистично зна-

чущих відмінностей. Нульова гіпотеза відхиля-

лась, якщо значення p < 0,05. ANOVA проведено 

за допомогою пакету stats, для пост-хок аналізу 

використано пакет TukeyHSD. 

Результати та обговорення 
Аналіз гена хлоропластного регуляторно-

го білка хлоридної провідності ICLN показав, 

що фактор «генотип» мав статистично значущий 

вплив на досліджуваний показник (F(1,8) = 

5,346; p = 0,0495). Натомість фактор «умови 

вирощування» не мав достовірного впливу 

(F(1,8) = 0,078; p = 0,7869). Взаємодія між гено-

типом та умовами також не була статистично 

значущою (F(1,8) = 0,788; p = 0,4005) (табл. 2, 

рис. 1, 2). 

 

Таблиця 1. Транскриптоми нуту, що були використані для проведення дослідження 
Транскриптом ID Генотип Умови 

ERR11526165 Desi PI598080 Контроль 

ERR11526166 Desi PI598080 Контроль 

ERR11526167 Desi PI598080 Контроль 

ERR11526168 Desi PI598080 Посуха 

ERR11526169 Desi PI598080 Посуха 

ERR11526170 Desi PI598080 Посуха 

ERR11526171 Kabuli Flip07 318C Контроль 

ERR11526172 Kabuli Flip07 318C Контроль 

ERR11526173 Kabuli Flip07 318C Контроль 

ERR11526174 Kabuli Flip07 318C Посуха 

ERR11526175 Kabuli Flip07 318C Посуха 

ERR11526176 Kabuli Flip07 318C Посуха 

 

Таблиця 2. Результати ANOVA для гена ICLN 

Фактор 
F-статистичний 

критерій 
Значення p Рівень значущості 

Генотип 5,346 0,0495 Значущий 

Умови 0,078 0,7869 Незначущий 

Взаємодія 0,788 0,4005 Незначущий 

 


