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VIEW OF THE PATHOGENETIC MECHANISMS OF JOINT DAMAGE  
IN CORONAVIRUS DISEASE 2019 (COVID-19) 

 
The Сoronavirus disease 2019 (COVID-19) pandemic has had an extremely serious impact on the livelihoods of people world-

wide. Despite the mainly respiratory manifestations of SARS-CoV-2 infection, its consequences can affect the functioning of most 
systems of organism, including the musculoskeletal, dysfunction of which is a leading factor in disability of the population.  
Diseases of the joints are one of the most common pathologie of modernity, which in the last decade are increasingly found in 
young people and even children. The musculoskeletal symptoms can be observed as isolated clinical signs and expressed regard-
less of the severity of the viral disease. Chronic fatigue, myalgia, swelling and joint pain may occur during the acute phase of 
COVID-19 and as short-term or long-term complications, but their prevalence has not been systematically studied. Considering the 
wide range of clinical manifestations of SARS-CoV-2 infection and the complexity of their pathogenesis, the mechanisms underlying 
lesions of musculoskeletal system and rheumatological complications remain unclear. Today, the main research in this direction 
is focused mainly on a complete understanding of the regulatory pathways of immune dysregulation and inflammation.  
Excessive secretion of pro-inflammatory cytokines, disruption of signal transduction and immune response are the result of the 
severe impact of SARS-CoV-2 infection on most organs, including joints, as well as the use of corticosteroids for the treatment of 
patients with COVID-19. The presented review highlights generalized information on the main pathophysiological processes that 
can occur in the joints as a manifestation of the impact of SARS-CoV-2 infection, and possible key mechanisms which contribute 
to the progression of pathological changes. 

Keywords: COVID-19, SARS-CoV-2, musculoskeletal system, joints, osteoarthritis. 
 
Introduction. The pandemic of the Coronavirus disease 

COVID-19 is a relevant topic worldwide due to its extremely 
large impact on all aspects of the daily life of society. Re-
searchers and clinicians are actively studying the pathoge-
netic mechanisms of damage caused by respiratory infec-
tion SARS-CoV-2. Recently, trends in scientific research are 
changing from the acute consequences of viral infection to 
long-term ones. Although the SARS-CoV-2 virus is mainly 
assiciatedwith the respiratory system, reports indicate to a 
widespread tissue tropism of COVID-19. There is increasing 
evidence of the direct and indirect effects of the coronavirus 
infection on dysfunctions of various organ systems [1, 2]. 
The presence of musculoskeletal symptoms such as joint 
pain or arthralgia, muscle pain or myalgia, reactive arthritis 
and vasculitis (inflammation of blood vessels), etc., which 
can be both temporary and continue for months is a concern: 
there is a high probability of NSAID use, especially among 
the middle-aged and elderly population [3]. Joint and muscle 
pain in endemic coronaviruses is quite rare (occurs in less 
than 10 % of cases), while in SARS-CoV-2 arthralgia is 
noted in 15 % of cases, and muscle pain and general weak-
ness occur in one quarter or half of patients with symptoms 
of COVID-19. But the potential mechanisms of the viral in-
fection impact on the musculoskeletal system have not yet 
been systematically studiedand are currently limited [2, 4]. 
Given the wide range of symptoms, it is likely that the mech-
anism of systemic effects of SARS-CoV-2 infection is multi-
factorial. Proposed mechanisms include endothelial dam-
age and dysfunction, dysregulation and hyperactivation of 
the immune system, which is described as a cytokine storm 
and the ability of coronavirus to evade the immune system. 
As a result, coagulation and inflammation can significantly 
affect the progression of the disease and possibly lead to 
injury to the musculoskeletal system, in particular patholog-
ical manifestations in the joints [5]. Despite the fact that there 
is an increase in the number of cases of arthritis after infec-
tion with COVID-19, the potential mechanisms at the origin 
of arthritis in the context of SARS-CoV-2 viral infection still 
remain at the hypothesis stage [6, 7]. Arthritis can also occur 
as a result of steroid and antiviral drugs used to treat 

COVID-19. Rheumatoid arthritis (RA), which can occur after 
COVID-19, deserves special attention [8]. Today, this issue 
is a completely new challenge for rheumatologists and sci-
entists, which requires study and long-term observation. 

 
Potential cellular targets of the musculoskeletal sys-

tem for SARS-CoV-2 infection. Coronaviruses are known 
to enter host cells in three ways: receptor-mediated plasma 
membrane fusion, receptor-mediated endocytosis, or anti-
body-dependent viral entry. Receptor proteins on the sur-
face of host cells are critical forvirus attachment to cells. 
SARS-CoV-2 mediates infection by binding its spike protein 
(which comprises S1 and S2 subunits) to one of its main re-
ceptors, the angiotensin-converting enzyme 2 (ACE2), using 
the host cell surface proteases, in particular, transmem-
brane serine protease 2 (TMPRSS2), lysosomal cathepsins, 
proprotein convertase it is also known as a furin, etc., the 
expression of which is crucial for the fusion of membranes 
and the final penetration of the virus into the cell [9]. 

ACE2 is expressed to varying degrees in almost all hu-
man organs (lung, heart, gut, adipose tissue, thyroid, kid-
ney, vessels, and brain) [10]. Therefore, all types of cells 
and tissues that express ACE2 may be potential targets for 
SARS-CoV-2 infection. It is believed that SARS-CoV-2 can 
achieve a primary infection through the respiratory tract, 
then enter the circulation and infect non-target tissues con-
taining ACE2- and TMPRSS2-rich cell types. 

In studies [2] showed that a part of B cells in the epithe-
lium of the respiratory tract, mast cells, macrophages, alve-
olar cells and T cells express ACE2 and TMPRSS2. In hu-
man skeletal muscle tissue, multiple cell types (endothelial 
cells, smooth muscle cells, pericytes, muscle stem cells, 
macrophages, adaptive immune cells and muscle fibers)  
express TMPRSS2. However, only smooth muscle cells and 
pericytes express ACE2. Several cells in the synovium, in-
cluding fibroblasts, monocytes, B cells, and T cells, express 
ACE2 and TMPRSS2. In articular cartilage, proliferative, hy-
pertrophic and effector chondrocytes express ACE2, and 
only homeostatic chondrocytes express TMPRSS2. In the 
meniscus, a small proportion of cartilage progenitors and 

© Borodin S., Tuharov Y., Ostapchenko D., Коt L., Korotkyi O., 2022
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regulatory fibrochondrocytes express ACE2, while 
TMPRSS2 is not detected. ACE2 was found to be expressed 
in samples of composite unenriched cortical and trabecular 
bone and in osteoblast-enriched samples, whereas 
TMPRSS2 was almost undetectable in composite bone tis-
sue but was expressed in all osteoblast-enriched samples. 

Similar results indicate that musculoskeletal tissues 
may be potential sites of direct infection by SARS-CoV-2. 
Despite significant research efforts to learn more about the 
pathogenesis of COVID-19, musculoskeletal involvement 
is understudied. However, there is scientific evidence [11, 
12], which report that RNA of SARS-CoV-2 was not de-
tected in any of the knee joint samples: synovial fluid, syn-
ovial membrane and bone tissue, as well as in myocytes of 
muscle tissue, despite a positive result in samples of other 
tissues (sputum, nasopharyngeal secretions, blood and fe-
ces). During the past few months there have been isolated 
reports [13, 14] about of cases SARS-CoV-2 RNA detec-
tion in the synovial fluid, which is associated with the de-
velopment of arthritis on the background of a viral infection. 
The establishment of such cases raises the probability that 
SARS-CoV-2 RNA may be a pathological stimulus for local 
synovial inflammation in the joint, which deserves further 
consideration and investigation. 

 
Clinical manifestations and symptoms of joint dis-

ease in COVID-19. The clinical spectrum of COVID-19 
symptoms ranges from asymptomatic infection or mild res-
piratory symptoms (dry cough, nasal congestion, sore throat 
and dyspnea) to severe pneumonia with acute respiratory 
distress syndrome and multiorgan dysfunction. New evi-
dence suggests that SARS-CoV-2 infection can cause mus-
culoskeletal damage during the infectious or post-infectious 
stage. Patients with COVID-19 sometimes experience hy-
pocalcemia, vitamin D deficiency, and possible immobiliza-
tion due to the disease, which contributes to bone deminer-
alization. In general, SARS-CoV-2 infection мay be a trigger 
forclinical arthritis, through mechanisms related to immune 
inflammation, but most often it is associated with arthralgia, 
myalgia and muscle weakness [15]. Today the overwhelm-
ing number of studies on COVID-19 consider the occur-
rence of arthralgia and myalgia together as a single entity 
[3, 16]. However, researches are emerging that highlight 
the appearance of joint pain associated with COVID-19 as 
a new and clear manifestation of SARS-CoV-2 infection 
which was previously underrecognized by clinicians [16, 
17]. Arthralgia is mentioned as one of the possible early 
symptoms in patients with COVID-19, which occurs inde-
pendently of respiratory symptoms [18]. Also, systematic 
reviews confirm that approximately 4 % to 12 % of patients 
still suffer from arthralgia during the first year after infec-
tion [19, 20]. The causes of joint pain can be varied: from 
degenerative and destructive processes to inflammation of 
the periarticular tissues. It can also be caused by other 
conditions, such as an infection or vaccination [21]. 

Viral arthritis usually manifests as a polyarticular arthritis 
that coincides with other viral symptoms, the pathological 
mechanism of which may be mediated by local destruction 
after viral infiltration of tissue or an immune-mediated re-
sponse triggered by molecular mimicry. Some identified 
cases of arthritis in patients with COVID-19 were clinically 
more consistent with reactive arthritis, although often the pa-
tient was not diagnosed extra-articular symptoms, as it is 
usually triggered by bacterial infections, but it can also be 
caused by viruses. Reactive arthritis is usually mono- or oli-
goarticular and asymmetric in distribution, may occur some-
time after the initial viral symptoms and in most cases, it 

disappears within three to six months without causing long-
term problems [6, 13]. Arthritis may be a response to a 
masked pulmonary or gastrointestinal infection as a conse-
quence of COVID [6, 22] or it may be a nonspecific conse-
quence of the "cytokine storm" that accompanies sympto-
matic forms of the disease [23]. 

In addition, it is important to understand the effects on the 
musculoskeletal system of modern drugs: the use of antibiot-
ics to eliminate any factors associated with reactive arthritis, 
analgesics for pain relief, nonsteroidal anti-inflammatory and 
specific antiviral agents, steroids or antirheumatic drugs, 
given that the side effects profile of many of these drugs coin-
cides with the symptoms that are characteristic of COVID-19 
and may mask the presence of SARS-CoV-2 infection. 

Therefore, clinical signs of damage to the musculoskeletal 
system, in particular the joints, against the background of both 
acute infection and long-term COVID-19 must be carefully an-
alyzed in combination with the results of laboratory tests, in-
cluding parameters associated with inflammation and infec-
tion (Interleukin 6, procalcitonin, C-reactive protein, etc.). 
Monitoring symptoms is of paramount importance to minimiz-
ing any progressive and long-term disability. 

 
Pathophysiological mechanisms of joint damage in 

SARS-CoV-2 infection. It has been established that the path-
ophysiological mechanisms of COVID-19 are related to direct 
viral invasion via ACE2 receptors, dysregulation of the renin-
angiotensin-aldosterone system (RAAS), hypoxia, hyperin-
flammation, endotheliopathy and thrombosis [24]. The poten-
tial mechanisms underlying the occurrence of joint patholo-
gies or complications of their course caused by SARS-CoV-2 
infection remain at the hypothesis stage. However, their 
main evaluation is focused mainly on immunopathological 
features, which include the hyperactivation of immune cells, 
prolonged inflammatory response, release of a large number 
of pro-inflammatory cytokines and chemokines, insufficient in-
terferon response and possible production of autoantibodies 
[8]. An inflammatory reaction (both innate and adaptive im-
mune response) in the airways caused by SARS-CoV-2 in-
fection can lead to systemic inflammation. In severe cases, 
COVID-19 can excessively stimulate the immune re-
sponse, leading to uncontrolled release of cytokines, a so-
called "cytokine storm," T-cell depletion and lymphope-
nia [25]. The systemic inflammatory response together 
with other concomitant pathological factors, causes disrup-
tion or deregulation of many organ systems, exacerbation 
of existing pathologies and can be a trigger for pathological 
changes in the joints [26].  

Studies have shown that SARS-CoV-2 infection induces 
an increase in important pro-inflammatory molecules which 
impact on musculoskeletal tissues: interleukin 1 beta  
(IL-1β), IL-6, IL-8, IL-17 and tumor necrosis factor al-
pha (TNF-α), interferon gamma (IFN-γ), interferon-gamma 
inducible protein 10 (IP-10 or CXCL10), monocyte chemoat-
tractant protein 1 (MCP1), C-reactive protein (CRP), soluble 
receptor for advanced glycation end products (sRAGE), re-
ceptor activator of nuclear factor-B ligand (RANKL), vascu-
lar endothelial growth factor (VEGF) and macrophage col-
ony stimulating factor (M-CSF), et al. [27]. These inflamma-
tory mediators can promote phenotypic stability of joint car-
tilage, catabolic cascades and tissue destruction, leukocyte 
infiltration or tissue repair [2, 28]. IL-1β, IL-6 and TNF-α are 
key inflammatory factors in the pathogenesis of osteoarthri-
tis (OA), induce chondrolysis, that may result in the occur-
rence of arthralgias, and are involved in joint degeneration 
and synovial cell activation in RA [29]. CXCL10, IL-17 and 
TNF-α are known to play an important role in 
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osteoclastogenesis [30, 31]. It is believed that IL-1β, IL-17 
and TNF-α involved in inflammatory processes in tendinopa-
thy and degenerative tendon disorders [32]. 

It should be noted that the increased level of inflamma-
tory mediators promotes vasodilation and induces dysfunc-
tion of endothelial cell, which can result in impaired blood 
circulation in the synovial membrane and subchondral 
bone, degenerative changes in articular cartilage, stimula-
tion of osteocyte apoptosis and osteoclast formation, and 
affects bone metabolism. Endothelial cells are rich in 
ACE2, so the virus itself can directly cause dysfunction by 
simply infecting the cells [33]. 

The inflammatory effects of key cytokines such as IL-1, 
IL-6, IFN-γ and TNF-α are realized through the appropriate 
intracellular signaling pathways resulting in the activation of 
nuclear factor kappa-light-chain-enhancer of activated B 
cells' (NF-κB), JAK/STAT and MAPK pathways [34, 35]. 
Through various combinations of cytokine receptors and sig-
nal transduction pathways, a one signaling molecule may 
not only participate in one pathway, but also affect the trans-
duction of other pathways. 

S. Ong, et al. reported that abnormally elevated levels 
of pro-inflammatory cytokines (particularly IL-1β) persisted 
6 months after contracting COVID-19, even in patients who 
remained asymptomatic during the acute phase of the  
disease [36]. 

 
The relationship between COVID-19 and RA. The con-

sequences of COVID-19, in particular rheumatological man-
ifestations that occur during the course of a coronavirus in-
fection or after an acute illness, have been investigated 
since 2019. In the literature sources it is mentioned that 
respiratory viruses can be associated with the develop-
ment of RA – an autoimmune disease which results in joint 
destruction, is characterized by chronic inflammation, pro-
gresses cumulatively and has a wide range of extra-artic-
ular (systemic) manifestations [37, 38]. In terms of the se-
verity of joint damage, RA is unparalleled among other dis-
eases of the musculoskeletal system. For the treatment of 
this pathological condition, a "treat to target" strategy is of-
ten used, which aims to achieve a state of remission or a 
low disease activity, and needs the use of immunosuppres-
sive drugs, which requires increased attention to their im-
mune status to minimize infectious risks, especially during 
the COVID-19 pandemic [39]. 

As you know, any infectious pathology is closely related 
to autoimmune, since both pathogenetic mechanisms inter-
act with each other, jointly causing the response of the im-
mune system. The mechanisms of the development of auto-
immune reactions include the induction of costimulators of 
antigen-presenting cells (primarily macrophages that first 
encounter an infection); molecular mimicry (when a foreign 
antigen has a common sequence or structural similarity with 
its own antigens); the influence of viruses that cause poly-
clonal activation of B-lymphocytes, provoking the synthesis 
of a significant number of antibodies, some of which are au-
toreactive, etc. Because most patients with an autoimmune 
disease the symptoms appear long before the onset of ab-
normal immune reactions, it is often difficult to pinpoint the 
factors responsible for the onset of the disease. 

The mechanisms of the autoimmune reactions caused 
by the SARS-CoV‑2 virus have not been sufficiently stud-
ied, and it is still too early to predict a direct relationship 
between the coronavirus infection and the development of 
RA [40]. Immunologists and rheumatologists suggest that 
SARS-CoV-2 may indeed be the virus that causes acute au-
toimmune diseases in genetically predisposed patients. In 

the modern scientific literature, the question is even raised: 
is COVID-19 an infection or an autoimmune disease? [41]. 
Although several cases of RA after COVID-19 have been 
reported [42, 43], more research is still needed to under-
stand whether the manifestation of RA is related to  
SARS-CoV-2 infection or is a coincidence. Both COVID-19 
and RA have similar pathogenesis mechanisms mediated 
by aberrant ACE/ACE2 activity, and driven by the activities 
of analogous macrophage clusters [8, 44]. ACE activation 
promotes the accumulation of angiotensin II, which may be 
pathologically involved in both COVID-19 and RA. In the in-
flammatory environment, angiotensin II is known to induce 
inflammatory responses and vascular permeability by en-
hancing the production of prostaglandins and VEGF. These 
inflammatory mediators further contribute to the activation of 
nuclear factor NF-κB, which enhances inflammatory reac-
tions and promotes the infiltration of inflammatory cells into 
damaged tissues [8, 35]. Therefore, the hyperactivation im-
mune inflammatory response provoked by COVID-19 may 
serve as a potential causative factor in the development of 
autoimmune and rheumatic manifestations. 

Analyzing the results of scientific research, several pos-
sible specific mechanisms can be identified, such as the pol-
yclonal activation of B-lymphocytes; immunosuppression, 
which occurs in most patients with COVID-19 in the early 
phases of the disease; inadequate syndrome of recovery of 
the immune system after the acute phase and immunosup-
pression with a breakthrough of autotolerance; the results of 
polypharmacotherapy, glucocorticoids, immunoglobulins 
and other immunoactive drugs [45].  

A critical view at the crosstalk between COVID-19 
and OA. Osteoarthritis is one of the most common diseases 
in the elderly, which ischaracterized by inflammation of all 
articular structures, muscle atrophy, bone remodeling and 
sclerosis, cartilage destruction, meniscus damage, synovial 
membrane hypertrophy, osteophyte development and liga-
ment dysfunction. Often of this pathology is present simulta-
neously with other chronic diseases such as cardiovascular 
disease, diabetes and obesity. These comorbidities are risk 
factors for infection with COVID-19 and its high severity. 
Currently, there is not enough evidence that COVID-19 pro-
vokes the development of OA. Scientific sources suggest [5] 
that the inflammatory reaction in the organism caused by the 
SARS-CoV-2 virus, even of a low degree, can generate a 
large number of pro-inflammatory cytokines, which contrib-
utes to the destruction of cartilage, thus inducing of OA or 
worsening its course. Studies of the biochemical mecha-
nisms of the potential effects of SARS-CoV-2 infection on 
cartilage degeneration or synovial inflammation in the joints 
are still at the initial stage [46].  

 
Conclusions. Pathological changes in the organism 

caused by COVID-19 are mainly related to the expression of 
ACE2 in the appropriate cells of various tissues, impaired 
functioning of the renin-angiotensin system and inflamma-
tion. An excessive inflammatory reaction can cause serious 
damage to the musculoskeletal system, more than the coro-
navirus infection itself. Muscle fatigue, myalgia, joint pain 
and arthritis are the most common extrapulmonary manifes-
tations of SARS-CoV-2 infection, which can have severe 
short-term or long-term consequences, the elimination of 
which sometimes require the use of steroids, nonsteroidal 
anti-inflammatory drugs, or physiotherapy. It is believed that 
these symptoms mainly arise as a result of inflammatory and 
immune reactions, in the development of which pro-inflam-
matory effector cytokines are involved in combination with 
factors related to concomitant therapy. Studies emphasize 
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that laboratory indicators (increased levels of C-reactive 
protein, creatinine, D-dimer, cytokines, lymphopenia, leu-
kocytosis, etc.) and imaging methods (computed tomogra-
phy, magnetic resonance imaging, ultrasound, radiog-
raphy) play a crucial role in the diagnosis and assessment 
of manifestations of COVID-19. However, most of these 
methods focus mainly on the respiratory, cardiovascular 
and digestive systems, only a few results are related to the 
musculoskeletal system. Clinical features and mecha-
nisms of musculoskeletal manifestations of COVID-19 re-
quire study and in-depth analysis. 
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ПОГЛЯД НА ПАТОГЕНЕТИЧНІ МЕХАНІЗМИ УРАЖЕННЯ СУГЛОБІВ  
ПРИ КОРОНАВІРУСНІЙ ХВОРОБІ 2019 (COVID-19) 

Пандемія коронавірусної хвороби 2019 (COVID-19) надзвичайно серйозно вплинула на життєдіяльність людей в усьому світі. Незва-
жаючи на переважно респіраторні вияви інфекції SARS-CoV-2, її наслідки можуть негативно впливати на функціонування більшості си-
стем організму, зокрема й кістково-м'язової, дисфункція якої є провідним фактором інвалідизації населення. Захворювання суглобів є 
одними з найпоширеніших патологій сучасності, які в останнє десятиліття все частіше виявляються у молоді й навіть дітей. Симп-
томи ушкоджень опорно-рухового апарату можуть спостерігатися у вигляді ізольованих клінічних ознак та виражатися незалежно від 
важкості вірусного захворювання. Хронічна втома, міалгія, набряк і біль у суглобах можуть виникати під час гострої фази COVID-19, а 
також як короткочасні або тривалі ускладнення, проте їхня поширеність систематично не вивчалася. Ураховуючи широкий спектр 
клінічних виявів інфекції SARS-CoV-2 і складність її патогенезу, механізми, що лежать в основі уражень опорно-рухової системи та рев-
матологічних ускладнень, залишаються нез'ясованими. Сьогодні основні дослідження в цьому напрямі зосереджено переважно на пов-
ному розумінні регуляторних шляхів імунної дисрегуляції і запалення. Надмірна секреція прозапальних цитокінів, порушення сигнальної 
трансдукції та імунної відповіді є наслідком важкого впливу інфекції SARS-CoV-2 на більшість органів, включаючи суглоби, а також за-
стосування кортикостероїдів для лікування хворих на COVID-19. У представленому огляді висвітлено узагальнену інформацію щодо 
основних патофізіологічних процесів, які можуть відбуватися у суглобах, як виявів впливу інфекції SARS-CoV-2, і можливих ключових 
механізмів, які сприяють прогресуванню патологічних змін. 

Ключові слова:COVID-19, SARS-CoV-2, опорно-руховий апарат, суглоби, остеоартрит. 
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FEATURES OF THE ROOT AND RHIZOME ANATOMICAL STRUCTURE  
OF POTENTILLA ALBA L. AS A DIAGNOSTIC SIGN OF THE RAW MATERIALS 

 
Raw materials derived from the species Potentilla alba L. have been widely used in medicine. It has been shown that roots and 

rhizomes contain compounds with a number of antioxidant properties that may support therapeutic, namely anti-inflammatory and 
adaptogenic effects. The species is also promising in the complex treatment of thyroid pathology. Analysis of the obtained raw 
materials for the presence of the required plant species for the manufacture of medicines is essential procedure.  

The purpose of the research is to identify the anatomical features of the root and rhizome of Potentilla alba. It will help to identify 
these plants in the raw material. Comparison of the anatomical structure of the roots and rhizomes of five members of the genus 
Potentilla L.: P. alba L., P. anserinа L., P. argentea L., P. pilosa Willd., P. reptans L. has been held. All species have been grown in 
the collection of the Fomin Botanical Garden. The cross sections of the root and rhizome with a thickness of 15–20 μm were made 
by the means of a freezing microtome. The inclusions were identified in the resulting cross sections stained with safranin, KI and 
sudan. The species differ in the development and location of xylem elements, and by localization of inclusions. 

The most effective anatomical markers of P. alba, compared to other species of the genus, are the development and the location 
of rhizome xylem elements. The vessels of the secondary xylem are small, placed with uneven radial strands. The thicknes of 
strands is 1–3 vessels, delimited by the rays of the xylem parenchyma. The number of inclusions depends to a greater extent on 
the conditions of plant growth, so it is a less important factor during the analysis of plant raw materials. 

Keywords: Potentilla alba, anatomy, rhizome, root. 
 

Introduction. Potentilla alba L. is a valuable medicinal 
plant widely used in folk and traditional medicine. It is partic-
ularly promising in the complex treatment of thyroid gland 
pathology. Special attention was paid to the research of 
P. alba rhizome extracts. The total content of phenols, flavo-
noids, flavonols, flavanones and proanthocyanidins was de-
termined in extracts of roots and rhizomes. The antioxidant 
and pro-oxidant properties of the extracts were described. A 
number of phenolic compounds in the raw material with 
strong antioxidant properties were found. It can support the 
therapeutic, namely anti-inflammatory and adaptogenic ef-
fects attributed to the species of this genus [1]. The effect of 
various microelements contained in these plants on iodine 
metabolism and thyroid gland function has also been con-
firmed [2]. Methanolic extracts obtained from the leaves of 
the genus Potentilla were studied for their free radical scav-
enging activity and polyphenol composition. Many common 
polyphenols, particularly oligomeric procyanidins, were 
found in the leaves of P. alba. The raw material of P. alba 
has high antioxidant activity, which may be related to the 
high concentration of procyanidins and other phenols [3]. 
Thus, the species is a potential source of effective antioxi-
dants. It is promising to investigate the properties of P. alba 
extracts to use them as herbal supplements for the preven-
tion of oxidative stress-related diseases in the future. 

The discovery of the contained substances valuable for 
the pharmacological industry in these medicinal plants con-
tributes to increasing their use. However, the natural re-
sources of this species are insufficient to satisfy the growing 
needs for modern medicine for this raw material. One of the 
ways to overcome this problem is to grow plants of this spe-
cies in vitro. Using this method, the area of P. alba planta-
tions can be quickly and effectively increased. Therefore, 
Tikhomirova and others developed a method of microclonal 
reproduction of P. alba [4]. However, the most common 
method of obtaining medicinal raw materials is the gathering 
of wild plants, which has a debilitating effect on natural bio-
diversity. In some European countries (in particular, Ger-
many and the Republic of Belarus), these species are  
already disappearing. On the other hand, impurities of an-
other species of plant material often appear in the raw ma-
terials obtained in this way. It is possible to eliminate or re-
duce the impurities of plant species in the raw materials for 
the production of P. alba extracts with the help of markers 
that will make it possible easily identify the materials. These 
diagnostic markers include, first of all, morphological and 

anatomical signs of vegetative organs. These diagnostic 
markers include, first of all, morphological and anatomical 
signs of vegetative organs. There are very little data on the 
anatomy of the vegetative organs of P. alba [5]. Most of the 
available information concerns the anatomical structure of the 
leaves of plants of the genus Potentilla L. [6, 7]. The result of 
the research has been found that the diagnostic features of 
the P. alba species include the features of the cells of the up-
per and lower epidermis of the leaves and the presence of 
calcium oxalate druses and three types of leaf trichomes [6]. 

Anatomical features of the structure of underground 
plant organs can serve as important markers. However, 
known today markers cannot be a sufficient for diagnosis of 
raw materials [8]. 

The research aimed to identify the anatomical features 
of the root and rhizome of Potentilla alba, by which it will be 
possible to identify these plants in the raw material. 

Materials and methods. The research anatomical 
structure of the root and rhizome (if available) has been car-
ried out for species of the genus Potentilla L.: P. alba L.,  
P. anserina L. (root only), P. argentea L., and P. pilosa Willd. 
(synonym of Potentilla recta subsp. pilosa (Willd.) Rchb.f. ex 
Rothm.) (root only), P. reptans L., which are most common 
in Ukraine. We used plants that grow in the collection exhib-
its of the O. V. Fomin botanical garden. Cross-section slices 
of 15–20 μm thickness were made by freezing microtomes 
from roots and rhizomes. The samples were stained with 
safranin (to detect lignified structures), KI-staining of starch 
grains, and sudan-staining of lipids. Sections were de-
scribed using a microscope XSP-146TR. Photographs were 
taken with a Canon Power Shot A630 digital camera. 

Results and their discussion. The observed plants of 
the genus Potentilla L. are representatives of Ukrainian flora 
and extensively are used as medicinal plants. The under-
ground and above-ground parts of P. alba, P. argentea,  
P. reptans, and P. anserina plants are harvested separately 
and used as medicinal raw materials. Therefore, it is advis-
able to use specific anatomical features as markers of one 
or another species. For this, it is necessary not only to have 
an idea of the anatomical structure of one or another part of 
the target plant, but also to know the markers by which these 
plants differ from plants of other species of this genus. 

Plants of the genus Potentilla L. have a similar anatomi-
cal structure to the rhizome: the periderm consists of 5–
10 layers of the suberin-impregnated cork, phellogen, and 
up to 10 layers of phelloderm. Locally scales of suberinized 
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cells are found above the cork, filled with air. Under the per-
iderm, there are 10–15 layers of lamellar collenchyma. In 
some species, the collenchyma is lamellar-angular. The vas-
cular plant system is of the collateral type, mainly the bundle 
type. The xylem is more intensively developed than the phloem. 
The primary phloem is not lignified, and the xylem parenchyma 
is small-celled and thin-walled. A good development pith con-
sists of thin-walled cells. The pith parenchyma, the cortical col-
lenchyma and xylem parenchyma in varying amounts are filled 
with starch granules, calcium oxalate druses, and sometimes 
idioblasts. No lipid inclusions were detected. 

The roots of plants of this genus have a slightly thinner 
periderm, phelloderm, and parenchyma. The latter has less 

thickened cell walls compared to the rhizome. Radial rays of 
the xylem, as a rule, are narrow and uneven, separated by 
parenchymal strands containing many inclusions of starch 
and calcium oxalate druses. 

Along with this, some variances in the structure of the 
rhizome and root in different species were revealed (Ta-
ble 1). First of all, species differ in the development and 
placement of xylem elements and localization of inclusions. 
However, the number of inclusions is a less important sign, 
as it can vary depending on the age of the plant, the time of 
harvesting raw materials, growing conditions, etc. 

 
Tab le  1. Variance in the anatomical structure of the root and rhizome species Potentilla L. 

Species Inclusion Vascular plant system 
P. alba A large amount of starch is everywhere, except 

for the periderm of the rhizome and the root (Fig. 1a); 
Са2+ oxalate druses are everywhere except the 

periderm, most in the xylem parenchyma of the rhi-
zome and root; there are also idioblasts in the core 
of the rhizome (Fig. 1b, c, d; 2a) 

Rhizome: metaxylem forms an almost continuous circle, narrow radial 
rows of small vessels, separated by 1–2 cell strands of non-lignified paren-
chyma. The bundle type remains as the vessels of the secondary 
xylem are separated by wide rays of the xylem parenchyma. The vessels of 
the xylem are small. The conducting elements of the secondary xylem are 
arranged in uneven radial cords, mostly 1–3 vessels thick (Fig. 1 b, c). 

The xylem in the radial rays of the root is arranged in uneven radial 
strands with a thickness of 1–3 vessels (Fig. 2 a) 

P. anserinа In the cortical parenchyma of the root, there are 
huge clusters of Са2+ oxalate druses, which are not 
placed evenly (as in Potentilla alba) but form their rays, 
idioblasts are absent, and there are inclusions of starch; 

Starch inclusions, many Са2+ oxalate druses, 
and single idioblasts are found in the root wood pa-
renchyma (Fig. 3 a, b) 

In the root, the vascular elements of the secondary xylem are arranged 
in uneven radial strands with a thickness of 1 to 7 vessels. The phloem is 
very strongly developed compared to other representatives of the genus 
and is divided into a third by cortical parenchyma inserts. The phloem of the 
perennial root also has striations due to the alternation of smaller and larger 
cells (Fig. 3 a, b) 

P. argentea The pith of the rhizome contains a lot of starch, 
Са2+ oxalate druses, and idioblasts (Fig. 4 a) 

Single inclusions of Са2+ oxalates are present in 
the cortical parenchyma of the root. (Fig. 4 b) 

There are powerful vascular bundles with highly lignified small and large 
vessels in the root and rhizome (Fig. 4 a, b)  

The secondary xylem forms an almost continuous ring, parenchymo-
cytes highly lignified. The primary xylem is characterized by numerous ves-
sels with a large diameter and nonlignified parenchyma 

P. pilosa Starch is present in all root structures except 
the periderm. 

Са2+ oxalates were not detected (Fig. 2 b) 

The xylem of the leading bundle of the root forms powerful annual rings, 
which are torn by thick strands of xylem parenchyma in 3-4 places. The 
xylem contains vessels with large and small diameters (Fig. 2b) 

P. reptans Rhizome, root: single idioblasts are found in the 
cortical and pith parenchyma. Starch is abundant in all 
structures, except for the periderm (Fig. 5 a).  

Ca2+ oxalate druses are present in the pith pa-
renchyma and less in the interfascicular paren-
chyma (Fig. 5 a, b) 

The bundle type, wide strands of the interfascicular parenchyma are 
separated by radially elongated rays of xylem, 1–6 vessels of small and 
large diameter (up to 7 μm) thick. 

The vessels are not separated by parenchymal cells in a separate bun-
dle (Fig. 5 a, b)  

 

     

      
 

Fig. 1. Cross-section: a) accumulation of starch in the rhizome of P. alba (safranin, KI, sudan),  
b) general structure of the rhizome of P. alba (safranin), c) location of xylem elements in the rhizome of P. alba (safranin, sudan),  

d) inclusion in the pith parenchyma of the rhizome of P. alba (safranin, KI, sudan) 
 

bar=100 μm, 1 – periderm, 2 – cortical parenchyma, 3 – phloem, 4 – xylem, 5 – inclusion of Ca2+ oxalate, 6 – inclusion of starch, 7 – idioblasts 
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Fig. 2. Cross-section: a) location of xylem elements in the root of P. alba (safranin, KI, sudan),  
b) general structure of the root of P. pilosa (safranin, sudan) 

 

bar=100 μm, 1 – periderm, 2 – cortical parenchyma, 3 – phloem, 4 – xylem, 5 – inclusion of Ca2+ oxalate 
 

      
 

Fig. 3. Cross-section of the root of P. anserina (safranin, KI, sudan): a) inclusion in the cortical parenchyma,  
b) conducting system 

 

bar=100 μm, 1 – periderm, 2 – cortical parenchyma, 3 – phloem, 4 – xylem, 5 – inclusion of Ca2+ oxalate 
 

      
 

Fig. 4. Cross-section (safranin, sudan): a) general structure of P. argentea rhizome, b) general structure of P. argentea root 
 

bar=100 μm, 1 – periderm, 2 – cortical parenchyma, 3 – phloem, 4 – xylem, 5 – inclusion of Ca2+ oxalate 
 

 
 

Fig. 5. Cross section: a) general structure of the rhizome of P. reptans (safranin, KI, sudan),  
b) general structure of the root of P. reptans (safranin, sudan) 

 
bar=100 μm, 1 – periderma, 2 – cortical parenchima, 3 – floem, 4 – xylem, 5 – inclusion of Ca2+ oxalate 
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Thus, it confirmed basically that the anatomical struc-
ture of the roots and rhizomes of representatives of the  
Potentilla genus is similar. Accordingly, some specific fea-
tures coincide between certain species of the genus. For 
example, irregular rows of leading xylem elements in the 
root and rhizome are characteristic of both P. alba and the 
roots of P. anserina and P. reptans. Also, as in P. alba, in 
the rhizome of P. reptans, radial rows of vascular elements 
one vessel thick are adjacent to the pith parenchyma. How-
ever, in P. anserina and P. reptans, there are large and 
small vessels in the xylem rays, while in P. alba all vessels 
are small with narrow lumen. Also, the perennial roots of 
P. anserina have a very well-developed phloem, which is 
an important anatomical difference. The conducting sys-
tem of the rhizome of P. argentea forms a closed ring. The 
bundle type of the conducting system is preserve in P. pi-
losa, but a cluster of numerous vessels of different sizes is 
present, they are separated by several transverse layers 
of non-lignified parenchyma cells, which makes it possible 
to easily determine the age of the plant. 

Among other features, the most distinctive feature was 
the location and number of Ca2+ oxalate inclusions. In par-
ticular, for P. alba and P. anserina, the largest number of 
inclusions is localized in the xylem parenchyma. The latter 
characterized by a numerous number of druses in the cor-
tex parenchyma. The most of these inclusions are concen-
trated in the pith of P. argentea and P. reptans. But in  
P. reptans they are found in much smaller quantities. 
Whereas in P. pilosa they are completely absent. The lipid 
inclusions were not detected in any species. While starch 
reserves are more labile, and their detection varies more 
intensively depending on the conditions of cultivation, the 
period of collection of raw materials, etc. 

Conclusions. According to the number and location of 
inclusions in the root and rhizome, some species are similar, 
some are different, at one time. This indicator is not very 
stable. It may be slightly varied depending on various fac-
tors. The roots have a more similar structure between the 
species in particular, the anatomical structure of the root of 
P. alba is similar to P. reptans. The most effective anatomi-
cal marker of P. alba, compared to other species of the 

genus, is the development and location of xylem elements 
of the rhizome and root. In particular, only in P. alba the 
roots contain small vessels of secondary xylem, arranged in 
uneven radial strands 1–3 vessels thick, separated by rays 
of non-lignified xylem parenchyma. In the rhizome, the bun-
dle type of the vascular system remained. But the metaxy-
lem between the bundles, wich bordering the pith paren-
chyma is represented by short rows of small vessels. These 
rows are one cell thick and separated by parenchymal cells. 
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ОСОБЛИВОСТІ АНАТОМІЧНОЇ БУДОВИ КОРЕНЯ  
ТА КОРЕНЕВИЩА ПЕРСТАЧА БІЛОГО (POTENTILLA ALBA L.) ЯК ДІАГНОСТИЧНА ОЗНАКА СИРОВИНИ 

Сировина, отримана з рослин виду Рotentilla alba L., широко використовується в медицині. Доведено, що запасальні корені та коре-
невища містять сполуки, які мають низку антиоксидантних властивостей і можуть підтримувати різні терапевтичні ефекти, зок-
рема протизапальні й адаптогенні. Також вид є перспективним у комплексному лікуванні патології щитовидної залози. Аналіз отриманої 
сировини на наявність певного виду рослин є необхідною процедурою для виготовлення лікарських засобів. 

Метою дослідження було виявити анатомічні особливості кореня та кореневища Potentilla alba, за якими можна ідентифікувати ці 
рослини в сировині. Дослідження анатомічної будови кореня та кореневища було проведено на п'ятьох представниках роду Potentilla L.: 
P. alba L., P. anserinа L., P. argentea L., P. pilosa Willd., P. reptans L., які зростають у колекційних експозиціях Ботанічного саду імені акад. 
О. В. Фоміна. Поперечні зрізи кореня та кореневища завтовшки 15–20 мкм виготовляли за допомогою заморожуючого мікротома. Отри-
мані зрізи забарвлювали сафраніном, КI та суданом для виявлення включень. Було встановлено, що корені та кореневища різних видів 
відрізняються за розвитком і розміщенням елементів ксилеми, а також за кількістю та локалізацією включень. Найбільш ефективним 
анатомічним маркером P. alba, порівняно з іншими видами роду, є розвиток та розміщення елементів ксилеми кореневища. Лише у цього 
виду судини вторинної ксилеми дрібні, розміщені нерівномірними радіальними тяжами завтовшки в 1–3 судини, розмежовані променями 
ксилемної паренхіми. Кількість включень переважно залежать від умов зростання рослин, тому є менш вагомим фактором під час ана-
лізу рослинної сировини. 

Ключові слова: Potentilla alba, анатомія, кореневище, корінь. 
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PHYLOGENETIC ANALYSIS OF BEAN YELLOW MOSAIC VIRUS ISOLATES  

FROM GLADIOLI IN UKRAINE 
 
Bean yellow mosaic virus (BYMV) is the one of most prevalent and harmful viruses infecting gladiolus plants worldwide. The 

aim of the study was to perform phylogenetic analysis of two Ukrainian BYMV isolates from gladioli grown in different regions of 
Ukraine and determine phylogenetic relationships of the isolates to other BYMVs. Visual diagnostics, enzyme-linked 
immunosorbent assay in DAS-ELISA modification, total RNA extraction, RT-PCR, phylogenetic analysis and statistical data 
analysis were used in this research. The results of the studies showed that gladioli of variety Pamyat' (Poltava region, 2018) and 
var. Galyna Zelenobirska (Kyiv region, 2020) with symptoms of chlorotic stripes and mosaics on the leaves, flower color breaks 
are infected by BYMV. Fragments of the CP gene sequence of Ukrainian gladiolus isolates of bean yellow mosaic virus, named 
GlMP-18 (MK416160) and BYMV-Gl-SV-20 (MZ286966) were sequenced and deposited to the NCBI GenBank. Nucleotide sequences 
of these isolates corresponding to 578 nt of the coat protein gene (CP) located at the position 8727–9305 of the viral genome and 
amino acid sequences were compared with 40 known BYMV isolates/strains. Phylogenetic analysis demonstrated that GlMP-18 
and BYMV-Gl-SV-20 have identity of nucleotide sequence 100 % and amino acid sequence 100 % with each other. Both Ukrainian 
isolates clustered with the Monocot group. The identity of the СР gene sequences of the two gladiolus isolates GlMP-18 and BYMV-
Gl-SV-20 from geographically remote regions of the country and in different years of selection indicates a common origin of isolates 
and probable their distribution of planting material.  

Keywords: gladiolus, bean yellow mosaic virus, phylogenetic analysis.  
 
Introduction. Bean yellow mosaic virus (BYMV) is the 

one of the most widespread and harmful virus that infects 
gladiolus worldwide. BYMV belongs to the Potyvirus genus 
of Potyviridae family and can infect more than 200 plant spe-
cies from 14 families. Infection with BYMV and CMV was 
reported to cause (i) reduction of the number of corms and 
cormels; (ii) shorter life of the stock; (iii) lower number of florets 
per spike; and (iv) deterioration of the flowers quality [1, 2]. 

There are two main classifications of BYMV isolates. 
One divides all isolates into seven phylogenetic groups 
(general, monocot, lupine, canna, W, pea, broad bean) ac-
cording to the coat protein sequences [3]. Second divides all 
isolated into nine phylogenetic groups (I-IX) based on full 
genome sequences [4]. Within the host-specific groups of 
the first classification, all isolates originate from the domes-
ticated species, and none were identified in the wild plants. 
On the contrary, isolates in the general group were identified 
in wild and domesticated hosts of monocots and dicots [3]. 
Some members of the monocot group can infect dicotyle-
donous species from three families: Orchidaceae, Iridaceae, 
Gentianaceae  [5–9]. As phylogenetic relationships among 
BYMV isolates correlate with their natural hosts, Wylie et al. 
(2008) proposed seven BYMV phylogenetic groupings 
based on coat protein sequences and the original hosts of 
the isolates: (i) general group with a broad host range of 
monocots and dicots; (ii) broad bean group; (iii) canna 
group; (iv) lupine group; (v) monocot group; (vi) pea group; 
and (vii) one strain 'W' from L. albus [3]. An isolate РАС-1 
from Passiflora caerulea did not cluster with any of seven 
host groups [10]. Interestingly, all gladiolus isolates fall into 
two different groups: monocot and general. Isolates belong-
ing to the monocot group are of Europe and Asia origin from 
four hosts, which are all domesticated ornamental plants 
within two monocot (Orchidaceae, Iridaceae) and one dicot 
(Gentianaceae) family. All these host species are propa-
gated vegetatively. International trade in infected corms of 
G. hybrida would explain such a wide geographic distribu-
tion of the BYMV isolates from the monocot group. 

The aim of the study was to perform a phylogenetic anal-
ysis of two BYMV isolates from gladioli grown in different 

regions of Ukraine and determine phylogenetic relationships 
of the isolates to other BYMVs. 

Materials and methods. Samples collection and visual 
diagnostics. Sampling was carried out in the summer– 
autumn period in 2018 and 2020 in the territories of Poltava 
region and Kyiv region. Visual diagnostics revealed symp-
toms of viral infection on leaves, flowers and corms. Sam-
ples of gladiolus with both virus-specific symptoms and vis-
ually healthy plants were selected. 

Enzyme-linked immunosorbent assay. To determine the 
presence of viral antigens, the double-antibody sandwich 
enzyme-linked immunosorbent assay (DAS-ELISA) was 
used. The analysis was performed using commercial anti-
bodies against BYMV manufactured by Loewe (Germany) in 
three replicates. Samples of healthy gladioli were used as 
negative controls. Commercial BYMV preparations (Loewe, 
Germany) were used for positive controls. The reaction re-
sults were recorded on the Termo Labsystems Opsis MR 
(USA) reader with Dynex Revelation Quicklink software at 
wavelength of 405 nm. Samples with absorbance values 
that exceeded the negative control at least three times were 
considered positive [11]. 

RNA extraction, RT-PCR and sequencing. GeneJET 
Plant RNA Purification Mini Kit (Thermo Scientific, USA) was 
used to extract total RNA from gladiolus leaves. Samples of 
healthy gladioli were used as negative control. cDNA syn-
thesis was performed using RevertAid Reverse Transcrip-
tase (Thermo Scientific, USA) and BYMV-specific oligonu-
cleotide primers for amplifying a fragment of BYMV coat pro-
tein gene were used: BYMV-CP-5, 5′-GAACTGTTGGAAC-
GTTTTCAATTCC-3′; and BYMV-CP-3, 5′-TCTGTTCCAA 
CATTGCCATCAAG-3′ [12]. Amplification steps using 
Dream Taq Green PCR Master Mix (Thermo Scientific, 
USA) were performed using a Genetic Research Instrumen-
tation LTD thermocycler (UK). The amplification reactions 
were set up as follows: initial denaturation for 3 min at 95 °C, 
followed by 30 cycles of 95 °C for 30 s, 62 °C for 30 s and 
72 °C for 45 s. The final extension was at 72 °C for 5 min. 
The primers are expected to amplify DNA product sections 
of the BYMV capsid protein gene of 590 bp. PCR products 
were separated on a 1.5 % agarose gel with DNA markers 
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CSL-MDNA-100 bp (Cleaver Scientific, UK), and visualized 
under UV light. The PCR products were purified from the 
agarose gel using Zymoclean Gel DNA Recovery Kit (Zymo 
Research, USA). Sanger dideoxy direct sequencing was 
performed on the 3130 Genetic analyzer (Applied Biosys-
tems-HITACHI) using the BigDye Terminator v3.1 cycle se-
quencing kit (Applied Biosystems) and primers used for 
cDNA synthesis and amplification. Sample analysis was 
performed using Sequencing Analysis Software v5.2.0. 

Phylogenetic analysis. The obtained sequences of the 
CP gene of two Ukrainian BYMV isolates from gladioli were 
compared with the sequences available in the NCBI Gen-
Bank database using the BLAST program. Forty BYMV iso-
lates from different countries were used for the analysis. Nu-
cleotide and amino acid sequences were aligned using 

Clustal W. Phylogenetic trees for the 578 nt fragment of CP 
gene of BYMV isolates were constructed in MEGA X by the 
Neighbor Joining method [13] using the Jukes–Cantor 
model with 1000 bootstrap replicates to estimate the statis-
tical significance of each node. Clover yellow vein virus (Ac 
No NC_003536) was taken as an outgroup for the tree [14]. 
The pairwise nucleotide sequence identity scores between 
isolates were determined using MEGA X.   

Results and discussion 
During the summer–autumn period of 2018 and 2020, 

samples of gladioli variety Pamyat' and var. Galyna Zeleno-
birska were collected in Poltava and Kyiv region, respec-
tively. Virus-specific symptoms of chlorotic stripes and mo-
saics on the leaves, colour breaks on the flowers were ob-
served (Fig. 1). 

 

 
 
                                            a                                   b                      c                      d                     e 

 
Fig. 1. Symptoms of BYMV infection on gladiolus plants: a) – healthy, var. Pamyat', b, c – chlorotic stripes var. Pamyat', d – 

healthy var. Galyna Zelenobirska; e – chlorotic mosaics and stripes, var. Galyna Zelenobirska 
 
DAS-ELISA showed the presence of BYMV antigens in 

gladioli with described symptoms (Fig. 2). In asymptomatic 
gladiolus samples BYMV antigens were not detected. The 

results of RT-PCR are consistent with the data obtained by 
DAS-ELISA and demonstrate the presence of BYMV in the 
studied samples of gladiolus leaves. 

 

 
 

Fig. 2. Detection of BYMV in gladioli leaves by DAS-ELISA 
 

0

0,2

0,4

0,6

0,8

1

1,2

1,4

1,6

1,8

var. Pamyat` var. Galyna
Zelenobirska

positive
control

healthy cv.
Pamyat`

healthy var.
Galyna

Zelenobirska

Ab
so

rb
an

ce
 a

t 4
05

 n
m



~ 16 ~ В І С Н И К  Київського національного університету імені Тараса Шевченка  
 

 
ISSN 1728-3817 

Fragments of the CP gene sequence of Ukrainian gladi-
olus isolates of bean yellow mosaic virus, named GlMP-18 
(MK416160) and BYMV-Gl-SV-20 (MZ286966) were se-
quenced and deposited to the NCBI GenBank. Nucleotide 
sequences of these isolates corresponding to 578 nt of the 
coat protein gene (CP) located at the position 8727–9305 
of the viral genome were compared with 40 known BYMV 
isolates/strains.  

This experiment demonstrated that GlMP-18 and BYMV-
Gl-SV-20 are very similar to each other with the identity of 
nucleotide sequence 100 % and amino acid sequence 
100 %. Both Ukrainian isolates clustered with the Monocot 
group (Fig. 3) and shared 96.6–99.4 % nucleotide se-
quence and 95.9–100 % amino acid identity with the mem-
bers of this clade (Table 1). 

 
 

Fig. 3. Neighbor-joining tree based on nucleotide sequences of 578 nt CP gene fragment of BYMV isolates.  
Jukes-Cantor model was performed. The scale bar shows the number of substitutions per base.  

Clover yellow vein virus (Ac No NC_003536) used as an outgroup.  
The studied Ukrainian gladioli isolates are marked with red squares 

 
Phylogenetic analysis of GlMP-18 and BYMV-Gl-SV-20 

showed the highest percentage of identity with Japanese 
isolates from Gentiana sp. 35-1 (AB097090), B-33 
(AB097089), which is 98.6–99.4 % by nucleotide sequence 
and 98.5–100 % by amino acid sequence, as well as with 
Taiwanese isolate Lisanthus from Eustoma russellianum 

(AM884180), Chinese isolate Saffron-2 from Crocus sativus 
(MG002647) – 98.2 % nt and 100 % aa; German isolate 
Masdevallia from Masdevallia sp. (AF185961), Japanese 
gladiolus isolate E-24N (AB029438) – 98.2 % nt and 
99.5 % aa sequences, respectively (Table 1). 
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Comparative analysis of identity with other BYMV groups 
showed that isolates GlMP-18 and BYMV-Gl-SV-20 have an 
identity in the range of 92 % – 92.7 % nt, 98.9 % – 
99.5 % aa with the Lupin group; with isolates from the Broad 
bean group – 85.5 % – 85.8 % nt, 97.9 % – 98.9 % aa; with 

General – 82.3 % – 83.6 % nt, 93.7 % – 96.3 % aa; with the 
Canna group 83.0 % – 83.6 % nt, 94.3 % – 94.8 % aa; with 
a representative from group W – 85.5 % nt, 95.3 % aa and 
with representatives of Pea group share identity of 80.1 % – 
81.2 % nt and 92.2 % – 92.7 % aa (Table 1). 

 
Table  1. Nucleotide and amino acid sequence identity of the coat protein gene fragments of the Ukrainian BYMV isolates  

with isolates from the GenBank (%) 

No Ac No в 
GenBank Isolate Host Country Group 

GlMP-18 
(MK416160) 

BYMV-Gl-SV-
20 (MZ286966) References 

nt aa nt aa  
1 AB097090   35-1 Gentiana sp. Japan Monocot 99.4 100 99.4 100 [7] 
2 AB097089   B-33 Gentiana sp. Japan Monocot 98.6 98.5 98.6 98.5 [7] 
3 AM884180  Lisianthus Eustoma russellianum Taiwan Monocot 98.4 98.5 98.4 98.5 [9] 
4 MG002647    Saffron2 Crocus sativus China Monocot 98.2 100 98.2 100 [15] 
5 AF185961   Masdevallia Masdevallia sp. Germany Monocot 98.2 99.5 98.2 99.5 [8] 
6 AB029438 E-24N gladiolus Japan Monocot 98.2 99.5 98.2 99.5 [8] 
7 AB029435 S-22N gladiolus Japan Monocot 97.9 99.5 97.9 99.5 GenBank 
8 MK516282 BYMV-CB1 Senna bicapsularis China Monocot 97.9 100 97.9 100 [16] 
9 OL555723 Bean-MP-2019 Phaseolus vulgaris Ukraine Monocot 95.9 98.4 95.9 98.4 GenBank 

10 AY845012   VM-23 Vanilla fragrans India Monocot 97.5 96.9 97.5 96.9 GenBank 
11 AB079886 M11 G. hybrida Japan Monocot 97.2 98.6 97.2 98.9 GenBank 
12 AB079887 IbG G. hybrida Japan Monocot 96.6 97.9 96.6 97.9 [7] 
13 HG970866 BYMV-LP Lupinus pilosus Australia Lupin 92.1 99.5 92.1 99.54 [3] 
14 EU082124  R-Lut-1 Lupinus luteus Russia Lupin 92.7 99.5 92.7 99.5 [3] 
15 HG970868 LPexFB Vicia faba Australia Lupin 92.0 98.9 92.0 98.9 [3] 
16 JQ026005 BYMV-Iraq12 Vicia faba Iraq Broad bean 85.7 98.9 85.7 98.9 [9] 
17 AB041970 V 124 Vicia faba  Japan  Broad bean 85.8 98.4 85.8 98.4 GenBank 
18 EU082116 FBI-1 Vicia faba Australia Broad bean 85.5 97.9 85.5 97.9 [17] 
19 EU082114 FBI-2 Vicia faba Australia Broad bean 85.5 98.4 85.5 98.4 [17] 
20 AY192568 GDD Gladiolus sp. USA General 83.6 95.8 83.6 95.8 [18] 
21 AB439729 Gla G. hybrida Japan General 83.6 95.8 83.6 95.8 [19] 
22 AB439730 G1 G. hybrida Japan General 83.6 96.3 83.6 96.3 [19] 
23 AB029436 S-22C Gladiolus sp. Japan General 83.4 94.8 83.4 94.8 [9] 
24 AB029439 E-92C Gladiolus sp. Japan General 83.4 95.8 83.4 95.8 [9] 
25 KF155409 CK-GL1 Gladiolus  India  General 83.0 95.3 83.0 95.3 [6] 
26 JQ686721 Glad 2 Gladiolus  India  General 83.6 95.3 83.6 95.3 [6] 
27 AM398198 Palampur  Gladiolus  India  General 83.4 95.3 83.4 95.3 GenBank 
28 AB041972 BH-8 Phaseolus vulgaris  Japan General 83.2 94.8 83.2 94.8 GenBank 
29 EU082123 PvB-1  Phaseolus vulgaris Australia General 82.7 95.8 82.7 95.8 [20] 
30 AF192781 LutKP-1 Lupinus luteus Australia General 82.5 94.3 82.5 94.3 [3] 
31 D83749 MB4 - Japan General 83.6 95.8 83.6 95.8 [21] 
32 MN509831 BYMV-ALP Alpinia galanga India General 83.4 96.3 83.4 96.3 [17] 
33 AJ844916 E441 Gladiolus  India  General 82.3 93.7 82.3 93.7 [22] 
34 X53684 Danish Gladiolus hybrida Denmark General 82.3 94.3 82.3 94.3 [20] 
35 EF592169 Csz Canna sp. China Canna  83.6 94.3 83.6 94.3 GenBank 
36 EF592168 Cgz Canna sp.  China  Canna 83.0 94.8 83.0 94.8 GenBank 
37 DQ641248 W L. albus USA W 85.5 95.3 85.5 95.3 [23] 
38 AB373203 CS Pisum sativum  Japan Pea 81.2 92.7 81.2 92.7 GenBank 
39 S71232 I Pisum sativum Australia Pea 80.2 92.2 80.2 92.2 [24] 
40 AB041971 P242 Pisum sativum  Japan Pea 80.1 92.7 80.1 92.7 [25]   
 
So, both Ukrainian BYMV isolates cluster with isolates 

from the Monocot group and have the highest level of the 
amino acid and nucleotide sequences identity with isolates 
from Gentiana plants (AB097090) and Crocus sativus 
plants (MG002647). This fact is consisted withe the hy-
pothesis that Gentiana plants could be infected from Gladi-
olus plants growing nearby [3, 8, 9]. Possibly, the 'monocot 
group might have coevolved with the domestication of the 
host species Iris or Crocus, the ancestors of which are in-
digenous to Eurasia and are now widely grown as orna-
mental plants worldwide' [3].  

Ukrainian BYMV isolate AI38 from Phaseolus vulgaris 
(KT923791) and isolate AN from soybeans (KT923790) ex-
hibit the highest nucleotide sequence identity with Russian 
and Australian isolates from lupine plants, and Argentinean 
isolate from soybean [26]. Hence both belong to the lupine 
group. These facts confirm previously shown high host-

specificity of the BYMV isolates and suggest that GlMP-17 
and GlMP-18 isolates were introduced into the Ukraine from 
other geographical regions. 

Conclusions. Identity of CP gene sequences of GlMP-18 
and Bean-MP-2019 (isolate from bean plants, Poltava re-
gion) is only 95.9 % nt and 98.4 % aa and these isolates are 
located distantly on the phylogenetic tree that indicates 
about their possible different origin. GlMP-18 isolates in 
2018 from gladiolus Pamyat' in Poltava region shares 
100 % nt and aa CP identity with BYMV-Gl-SV-20 from var. 
Galyna Zelenobirska, Kyiv region 2020. Identity of two glad-
ioli BYMV isolates GlMP-18 і BYMV-Gl-SV-20 from geo-
graphically remote regions of the country and in different 
years of selection indicates a possible common origin of the 
isolates and probable their distribution of planting material. 
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ФІЛОГЕНЕТИЧНИЙ АНАЛІЗ ІЗОЛЯТІВ ВІРУСУ ЖОВТОЇ МОЗАЇКИ КВАСОЛІ  
ІЗ ГЛАДІОЛУСІВ В УКРАЇНІ 

Вірус жовтої мозаїки квасолі (ВЖМК) є одним із найбільш поширених та шкодочинних вірусів, що уражують рослини гладіолусів у 
світі. Метою роботи було провести філогенетичний аналіз двох українських ізолятів ВЖМК, виділених із гладіолусів різних областей 
України, і визначити їхні філогенетичні зв'язки з іншими ізолятами цього вірусу. У дослідженні були використані такі методи: візуальна 
діагностика; імуноферментний аналіз у модифікації "сандвіч"; виділення тотальної РНК, ЗТ-ПЛР; філогенетичний аналіз; статистичні 
методи оброблення даних. Результати досліджень показали, що гладіолуси сортів Пам'ять (Полтавська обл., 2018) та Галина Зелено-
бірська (Київська обл., 2020) із симптомами хлоротичної штрихуватої мозаїки на листках і розривом кольору квітки інфіковані ВЖМК. 
Послідовності фрагмента гена CP українських гладіолусних ізолятів вірусу жовтої мозаїки квасолі, названі GlMP-18 (MK416160) та 
BYMV-Gl-SV-20 (MZ286966), депоновані до NCBI GenBank. Нуклеотидні послідовності цих ізолятів, які відповідають ділянці гена СР розмі-
ром 578 нуклеотидів, локалізованій у позиціях 8727–9305 вірусного геному, а також амінокислотні послідовності порівнянні із 40 відомими 
ВЖМК ізолятами/штамами. Філогенетичний аналіз показав, що GlMP-18 і BYMV-Gl-SV-20 мають між собою ідентичність 100 % і за нукле-
отидною, і за амінокислотною послідовністю. Обидва українські ізоляти належать до групи Monocot. Ідентичність двох гладіолусних 
ізолятів GlMP-18 і BYMV-Gl-SV-20 за ділянкою гена СР із територіально віддалених областей країни та в різні роки відбору свідчить про 
їхнє спільне походження і ймовірне поширення посадковим матеріалом. 

Ключові слова: гладіолус, вірус жовтої мозаїки квасолі, філогенетичний аналіз.   
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EVOLUTIONARY RELATIONSHIP OF UKRAINIAN ISOLATE  
OF ODONTOGLOSSUM RINGSPOT VIRUS 

 
Odontoglossum ringspot virus (ORSV) is one of the most dangerous viruses of decorative orchids. Infection caused by this 

virus can reduce the phenotypic differences of orchids in collections, and as a result lead to their total exhaustion. In this study, 
the possible origin of the Ukrainian isolate of ORSV from the collection of O. V. Fomin Botanical Garden of the Taras Shevchenko 
National University of Kyiv was investigated. The properties of nucleotide sequences of the RNA-depended RNA-polymerase (RdRp) and 
coat protein gene of ORSV were examined. RNAs of ORSV isolated from leaves of Cymbidium hybridum from O. V. Fomin Botanical 
Garden's collection were amplified through RT-PCR and sequenced. Obtained sequences were compared at the nucleotide level 
with ORSV isolates accessible within the GenBank. Phylogenetic analysis showed that the studied ORSV isolate may have a 
common root with a few South Korean isolates. 

Keywords: orchids, ORSV, RT-PCR, phylogenetic analysis. 
 
Introduction. Tropical and subtropical orchids are culti-

vated in numerous countries around the world and stay one 
of the most important commercial crops within the world's 
botanical industry. Viral infections of orchids are known 
since the middle of the XX century. Numerous viruses influ-
ence the quality of orchids, and, subsequently, significantly 
decrease their commercial and esthetical value. About  
50 viruses responsible for a wide range of orchid diseases 
have been currently described [1–3]. However, Odontoglos-
sum ringspot virus (ORSV, Tobamovirus) is one of the most 
common as it can be rapidly transmitted, contributing signif-
icant spread of infection among susceptible plants [4–7]. 
This infection is transmitted exclusively in artificial ecosys-
tems basically during vegetative proliferation or mechani-
cally. Viral contamination affects the physiological state of 
orchids developed in greenhouses [5]. The loss of ornamen-
tal flowers can not only damage the development of indus-
trial production in Ukraine, but also reduce the diversity of 
plants in collections, since tropical orchids are mainly grown 
in greenhouses as part of botanical gardens collections. 
Cases of ORSV infection of tropical orchids in the collections 
of ukranian botanical gardens have been known since the 
late 90 s of the last century [8, 9]. The aim of the study is to 
determine the origin of Ukrainian isolates of ORSV in orchid 
collection from O. V. Fomin Botanical Garden of the Taras 
Shevchenko National University of Kyiv.  

 
Materials and Methods. Leaves of Cymbidium hy-

bridum with necrotic and chlorotic striping symptoms were 
collected from the O. V. Fomin Botanical Garden of the 
Taras Shevchenko National University of Kyiv. Virus identi-
fication was carried out using DAS-ELISA with polyclonal 
antisera specific to ORSV (Prime Diagnostics, The Nether-
lands). Total RNA was extracted using the RNeasy Plant 

Mini Kit (Qiagen, Germany). Reverse transcription-polymer-
ase chain reaction (RT-PCR) was accomplished using the 
SuperScript II kit (Invitrogen, USA). To amplify the coat pro-
tein (CP) gene of ORSV, RT-PCR was used in one reaction 
tube with the pair of primers: ORSV-F-5'AC-
GCACAATCTGATTCGTATTGAA-3', ORSV-R–5'-TATCAA 
CGTTATTTTCCTAAATAT-3' (Expected product size 
528 bp) [10]. The amplified products from Cymbidium hy-
bridum samples were purified using MinElute Gel Extraction 
Kit (Qiagen, Great Britain). The resulting PCR products were 
sequenced using Applied Biosystems 3730x1 DNA Analyzer 
using Big Dye terminators, version 3.1 (Applied Biosystems, 
USA). Phylogenetic analysis was carried out using Mega X 
and IQTREE software.  

 
Results and Discussion. Orchid plants from the collec-

tion of O. V. Fomin Botanical Garden of the Taras 
Shevchenko National University of Kyiv with symptoms of mo-
saic, spots, necrosis, and chlorosis have been identified. Mo-
saic symptoms on leaves were an alternation of dark and light 
zones, which shaped a mosaic design. Necrotic symptoms or 
ring spotting were the arrangement of little (0.5–2 mm) and 
medium-sized (2–4 mm) dark spots of circular and oval shape 
on the leaf edge, occasionally encompassed by a limit  
border (Fig. 1 A). Yellowing of the leaf edge in combination 
with the arrangement of negligible leaf spots was a reasonably 
common symptom. Symptoms of mosaic, yellowing, and ring 
necrosis can occur in plants affected by ORSV [11–15]. 
ORSV was detected by ELISA with appropriate antisera in all 
selected samples of orchid plants. Subsequently, Cymbidium 
hybridum leaves with symptoms typical for ORSV infection, 
which was also confirmed by DAS-ELISA, were used to iso-
late total RNA. Rod-shaped virions were found in the sap of 
plant leaves with typical viral symptoms (Fig. 1 B). 

 

 
 

Fig. 1. Leaf of Cymbidium hybridum with symptoms of black necrotic spots. (A).  
Electron micrograph of rod-shaped viral particles in plant sap of Cymbidium hybridum. Bar – 200 nm (B) 
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The Gene sequence of the Ukrainian ORSV isolate 
(ORSV-Ukraine) was compared with other known isolates of 
ORSV accessible from the GenBank. To determine the con-
ceivable root of the ORSV isolates tested in Ukraine, a phylo-
genetic investigation based on nucleotide sequences was 
conducted. The Maximum Likelihood strategy was chosen as 
a discrete strategy, which was performed using the Kimura 

two-parameter model. As can be seen from the phylogenetic 
species affinity tree (Fig. 2), Ukrainian isolate (ORSV-Ukraine) 
and one of the ORSV isolates from South Korea were clus-
tered together proposing their conceivable common root. 
Also, the Ukrainian isolate was compared with other to-
bamoviruses to establish its species similarity (Fig. 3).  

 

 
 

Fig. 2. Phylogenetic analysis of Ukrainian ORSV isolates based on a nucleotide sequence of the coat protein gene.  
The phylogenetic tree (50 % majority rule consensus tree) is constructed using the ML method  

(Kimura two-parameter model, bootstrap 10000 replications) 
 
The next step was related to the construction of a phylogenetic tree based on ORSV polymerase gene, the results of 

which revealed the similarity of the Ukrainian isolate with the Mexican one (Fig. 4). 
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Fig. 3. Phylogenetic analysis of Ukrainian ORSV isolates based on the nucleotide sequence of coat protein gene.  

The tree is constructed using the ML method  
(90 % majority-rule consensus tree, Kimura 2-parameter model, bootstrap 10000 replications) 

 

 
 

Fig. 4. Phylogenetic analysis of Ukrainian ORSV isolates based on the nucleotide sequence of the RdRp gene.  
The tree is constructed using the ML method  

(50 % majority rule consensus tree Kimura 2-parameter model, bootstrap 10000 replications) 
 



~ 22 ~ В І С Н И К  Київського національного університету імені Тараса Шевченка  
 

 
ISSN 1728-3817 

ORSV is a unique virus [16]. It is a recombinant; its rep-
licase genes are closest to those of from Brassicaceae-in-
fecting tobamoviruses, whereas its movement and coat pro-
tein genes are closest to those from Solanacea [17]. It's 
known from previous studies that all existing ORSV isolates 
share high homology with each other at nucleotide level [18, 
19]. Besides this the nucleotide sequence of the ORSV cap-
sid protein is highly conserved [20]. Thus, in subsequent 
studies the most variable virus sequences such as the  
C-terminal region of the ORSV should be used as the most 
informative markers for phylogenetic analysis.  

In conclusion, it was determined that ORSV isolates col-
lected from Cymbidium hybridum in Ukraine shared high ho-
mology at the nucleotide level with other known ORSV iso-
lates based on CP and RdRp genes/protein sequences. 
ORSV isolates showed similarity to the virus isolates from 
South Korea. Since the plants from tropical orchids' collec-
tions in botanical gardens in Ukraine were originally im-
ported from eastern countries, we suggest that ORSV could 
invade orchid collections with imported plant material with a 
further spread in Ukraine. 
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ЕВОЛЮЦІЙНІ ВЗАЄМОВІДНОСИНИ УКРАЇНСЬКОГО ІЗОЛЯТУ ВІРУСУ  
КІЛЬЦЕВОЇ ПЛЯМИСТОСТІ ОДОНТОГЛОСCУМУ 

Вірус кільцевої плямистості одонтоглосcуму (ВКПО) є одним із найнебезпечніших вірусів декоративних орхідей. Захворювання, ви-
кликані цим вірусом, можуть призвести до зниження фенотипових відмінностей колекцій орхідей і, як наслідок, – їхнього повного висна-
ження. У цій роботі досліджувалося можливе походження українського ізоляту ВКПО, виділеного з рослин колекції Ботанічного саду імені 
О. В. Фоміна Київського національного університету імені Тараса Шевченка. Досліджено властивості нуклеотидних послідовностей 
РНК-залежної РНК-полімерази (RdRp) та капсидного білка ВКПО. РНК ВКПО виділяли з листків Cymbidium hybridum, відібраних із колекції 
Ботанічного саду імені О. В. Фоміна. Далі послідовності РНК вірусу були ампліфіковані за допомогою RT-PCR та секвеновані. Отримані 
послідовності порівнювали на рівні нуклеотидів із послідовностями ізолятів ВКПО, доступними в GenBank. При проведенні філогене-
тичного аналізу було виявлено, що досліджуваний ізолят ВКПО може мати спільний корінь із кількома південнокорейськими ізолятами. 

Ключові слова: орхідні, ВКПО, ЗТ-ПЛР, філогенетичний аналіз. 
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СТАН ОСНОВНИХ ПСИХОФІЗІОЛОГІЧНИХ ФУНКЦІЙ У ВІЙСЬКОВОСЛУЖБОВЦІВ  

РІЗНОГО ВІКУ 
 
Досліджено пов'язані з віком зміни у здійсненні простої сенсомоторної реакції (ПСМР), реакції вибору (РВ), протес-

товано функціональну рухливість нервових процесів (ФРНП) і працездатність головного мозку (ПГМ), а також визна-
чено індекс напруги (ІН) регуляторних систем під час тестування. 47 здорових добровольців, представників різних 
військових професій, віком 18–54 роки, яких було поділено на три групи (перша група – 18–23 роки, n=16; друга – 24–
34 роки, n=19; третя – 35–54 роки, n=12), проходили тести на визначення ПСМР, РВ, ФРНП та ПГМ на основі авторської 
комп'ютерної методики. Паралельно проводився запис електрокардіограми (ЕКГ). Хоча швидкість ПСМР та РВ не від-
різнялася для учасників трьох груп, ІН під час здійснення ПСМР був значуще вищий у третій групі порівняно з першою 
(p<0,01), а під час здійснення РВ його рівень був значуще вищий для другої і третьої груп порівняно з першою (р<0,01). 
Показник ФРНП був значуще більший у третій групі порівняно з першою (p<0,05), а ПГМ мала найвищі значення для другої 
групи порівняно з першою (p<0,01). ІН при виконанні тесту на визначення ПГМ не відрізнявся у трьох групах, а під час 
проходження тесту на ФРНП мав значуще вищий рівень для третьої групи порівняно з першою (р<0,01). Ефективність 
виконання простих завдань (ПСМР та РВ) не змінювалася з віком, але якість їх виконання забезпечувалася за рахунок 
збільшення ІН регуляторних систем, тобто збільшення симпатичного тонусу. Значення ФРНП є показником, який бі-
льше залежить від індивідуальних особливостей ЦНС, ніж від віку. Найвищий рівень ФРНП спостерігався в осіб старшої 
вікової групи, які також мали підвищений рівень ІН регуляторних систем, що може бути пов'язане з високою активні-
стю кіркових нейронів, що спонукає інтенсифікацію метаболічних процесів та зміни рівня вегетативного забезпе-
чення. Нижчий рівень відносної кількості помилок, тобто найвищий рівень ПГМ, було виявлено в середній віковій групі. 
При цьому не було виявлено відмінностей в ІН регуляторних систем між військовослужбовцями різних вікових груп. 

Ключові слова: проста сенсомоторна реакція, реакція вибору, функціональна рухливість нервових процесів, праце-
здатність головного мозку, індекс напруги регуляторних систем, вікові зміни. 

 
Вступ. Загальновідомо, що старіння супроводжу-

ється змінами у швидкості та/або режимі оброблення ін-
формації в мозку [6]. Хоча раніше вважалося, що ста-
ріння більше впливає на вищі когнітивні процеси, ніж на 
нижчі (сенсорні та моторні), наразі існують докази того, 
що взаємозалежність між вищими когнітивними та ниж-
чими сенсорними/сенсомоторними процесами стає си-
льнішою з віком [9]. Щодо внеску нижчих сенсомоторних 
процесів в уповільнення поведінки в літніх людей, попе-
редні дослідження задокументували зниження дофамі-
нергічної системи нейромедіаторів у старішому мозку 
людини і, конкретніше, втрату дофамінових рецепторів у 
смугастому тілі та позастріальних ділянках [8], що пов'я-
зано з основними порушеннями рухових функцій. Було 
продемонстровано, що інтракортикальне гальмування 
та фасилітація первинних рухових ділянок зменшуються 
у людей похилого віку [5]. Такі висновки свідчать про те, 
що насамперед сенсомоторні функції змінюються в літ-
ньому віці, і ці зміни можуть впливати на продуктивність 
навіть в умовах простого завдання. 

Існують дані, що старіння супроводжується функціо-
нальною дизрегуляцією збудливості моторної кори під 
час сенсомоторного оброблення, причому цей дефект 
стає все більш очевидним із більшою складністю за-
вдання [5]. Наприклад, автори цього дослідження ви-
явили значне уповільнення, пов'язане зі старінням (се-
редній вік групи 58,3), але лише при виконанні завдання 
на реакцію вибору [5].   

Для визначення функціонального стану централь-
ної нервової системи (ЦНС) були виміряні латентні пе-
ріоди (ЛП) простої сенсомоторної реакції та реакції ви-
бору за тестами ПСМР та РВ, швидкість функціональ-
ної рухливості нервових процесів та відносна кількість 
помилок за тестами ФРНП та ПГМ. Ми обрали ці показ-
ники, оскільки вони дозволяють робити висновки щодо 

сили нервової системи, її функціонального рівня, рівня 
функціональних можливостей, швидкості простої сен-
сомоторної реакції, швидкості реакції вибору, функціо-
нальної рухливості нервових процесів та працездатно-
сті головного мозку [17, 29]. 

В основі різноманітних методик визначення коефіцієнта 
сили нервової системи  [12, 23, 24, 25] лежить вимірю-
вання величини латентного періоду (ЛП) сенсомоторних 
реакцій при багаторазовому повторенні подразників, 
оскільки швидкість цих реакцій (за однаковості інших 
умов) є мірою збудливості ЦНС. Крім цього, тривалість 
ЛП є важливим параметром, який свідчить про рівень 
психофізичної готовності до виконання моторних за-
вдань узагалі [3]. ПСМР у нормальних умовах є відносно 
сталим показником, тому його зміни можуть бути викори-
стані для контролю, прогнозування та корегування мен-
тального стану людини [7]. 

При дослідженні роботи операторів було встанов-
лено, що при прийнятті рішення вирішальну роль відіг-
рають швидкісні характеристики процесів оброблення ін-
формації людиною [14, 20]. Саме швидкість оброблення 
є однією з головних складових у ситуації вибору з вели-
кої кількості альтернативних стимулів. Вважалося, що 
час реакції вибору закономірно збільшується зі збіль-
шенням кількості альтернативних стимулів. Однак уже у 
класичних дослідженнях було показано, що тренування 
або життєва практика сприяють тому, що час реакції 
при багатоальтернативному виборі поступово зменшу-
ється і стає майже постійним і перестає залежати від 
кількості альтернативних ситуацій, які застосовуються 
в тому або іншому досліді. Встановлено також, що пі-
сля тривалого тренування час такої реакції приблизно 
дорівнює часу реакції при застосуванні лише двох аль-
тернативних стимулів (часу диз'юнктивної реакції) [16]. 
На основі цього можна стверджувати, що саме диз'юнк-
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тивна реакція є базовою характеристикою реакції ви-
бору. Для визначення цієї характеристики був викорис-
таний тест на реакцію вибору (РВ). 

Однією із типологічних якостей особистості, що ха-
рактеризує процеси гальмування та збудження у ЦНС, 
є рівень функціональної рухливості нервових проце-
сів (ФРНП). Від ступеня його розвитку значною мірою за-
лежать індивідуальні відмінності функцій уваги, пам'яті, 
мислення. Ці показники мають особливе значення у 
процесі особистісно-орієнтованого та профільного нав-
чання [30]. Наприклад, деякі дослідження показали, що 
учням із високими показниками рухливості нервових 
процесів властиві вищі рівні розвитку мислення та пра-
цездатності головного мозку (ПГМ), а також більш ви-
сока успішність у навчанні [11, 18]. 

Серед методик визначення функціональної рухливо-
сті нервових процесів (ФРНП) широкої популярності на-
був метод А. Е. Хільченка [29]. На базі цієї методики ра-
ніше нами був  розроблений авторський тест, який ми 
використали у пропоноваму дослідженні [2]. Четвертий 
показник, який ми визначали, – це працездатність голо-
вного мозку. Працездатність головного мозку за 
А. Є. Хільченко визначається за показниками кількості 
помилкових реакцій шляхом реєстрації реакцій обстежу-
ваного на пред'явлення умовних подразників у швид-
кому темпі протягом кількох хвилин [2, 10]. Цей тест та-
кож доповнює перший, оскільки за І. П. Павловим крите-
рієм сили нервової системи є ПГМ, яка виражається у 
здібності витримувати тривале та концентроване збу-
дження, або дію сильного подразника, не переходячи у 
стан запорогового гальмування [19, 28]. 

Відомо, що типологічні властивості нервових проце-
сів впливають на фізіологічні функції організму (напр. 
на ефективність адаптаційних реакцій системи кровоо-
бігу) [10], а також динаміку психічних процесів [27]. 
Будь-який вид діяльності вимагає високих швидкісних 
показників, що відображаються в реакції, швидкості ми-
слення тощо. У свою чергу, оптимізація вищезгаданих 
функцій забезпечується посиленням метаболізму кір-
кових нейронів. Динамічно це реалізується шляхом ак-
тивних ангіотонічних змін, що розвиваються у межах ві-
дповідних нейронних модулів [21]. 

Для вивчення рівня активності механізмів вегетатив-
ної регуляції серцево-судинної системи паралельно з 
проходженням тестів на визначення функціонального 
стану ЦНС ми діагностували індекс напруги (ІН) регуля-
торних систем [22]. ІН як похідний показник ритму серця 
враховує співвідношення між його основними показни-
ками і відображає ступінь централізації процесів його 
регулювання. При збільшенні симпатичного тонусу 
мода зазвичай зменшується, що зумовлює збільшення 
індексу напруги. Посилення ж парасимпатичного то-
нусу, навпаки, спричиняє збільшення моди і зменшення 
індексу напруги [13]. Будь-яка стійка адаптація до умов 
навчання та професійної діяльності має для організму 
свою "ціну", яка може виявлятися у прямому зношу-
ванні функціональних систем, на які у процесі адаптації 
припадає найбільше навантаження [16]. Тому при 
профвідборі важливо враховувати не тільки якість ви-
конання завдання, але й кількість зусиль, тобто "ціну", 
яку організм за це сплачує [16]. Ефективність професій-
ної діяльності є співвідношенням корисного результату 
та витрачених адаптивних ресурсів [16].  

Метою проведеної нами роботи було виявлення 
впливу віку на психофізіологічні параметри людини, а 
саме ПСМР, РВ, ФРНП, ПГМ та ІН регуляторних систем 
під час виконання пропонованих тестів задля введення 
процедури контролю за швидкістю та ефективністю цих 

реакцій і відповідністю до професійних вимог у предста-
вників військових спеціальностей. 

 
Методи та матеріали. В обстеженні взяли участь 

47 добровольців (з них 9 жінок) віком 18–54 роки, без 
скарг на здоров'я, – представники різних військових про-
фесій (механіки, стрільці, водії, оператори радіолокацій-
ної станції, службовці зенітно-ракетних військ, зв'язківці, 
планшетисти, льотчики та призовники військкомату), 
яких було поділено на три вікові групи (перша група – 18–
23 роки, n=16 (з них 3 жінки); друга – 24–34 роки, n=19 (з 
них 3 жінки); третя – 35–54 роки, n=12 (з них 3 жінки)). 

ПСМР, РВ, ФРНП та ПГМ були визначені за допомо-
гою спеціалізованої комп'ютерної програми  [29]. Для ре-
єстрації ПСМР на екрані комп'ютера була інструкція, згі-
дно з якою обстежуваний мав реагувати на появу зобра-
ження (квадрата) якомога швидше натисканням будь-
якої клавіші. Після цього з'являлося слово "Пуск", 2 с на-
давалися для фокусування, після чого перші 15 зобра-
жень (квадратів) були надані для адаптації і виключені з 
подальшого аналізу. Потім послідовно були пред'явлені 
ще 100 зображень основної групи. Пауза між ними була 
обрана випадково з інтервалу 500–600 мс, так що насту-
пний сигнал очікувався, але звикання до ритму появи 
зображень не відбувалося. Зображення зникало після 
натискання будь-якої клавіші, в іншому випадку його 
пред'явлення тривало 1500 мс. Точність реєстрації ЛП 
ПСМР становила 10 мс. Швидкість ПСМР (Simple 
Response Time, SRT, мс) розраховували як середнє зна-
чення 100 реакцій обстежуваної групи.  

У другому тесті "Реакція вибору" обстежуваному на ек-
рані комп'ютера у випадковому порядку пред'являлися 
два типи стимулів: квадрат або трикутник (всього 300 сти-
мулів), при пред'явленні яких необхідно було реагувати 
відповідно правою або лівою рукою. Пауза між стиму-
лами обиралась випадково з інтервалу 500–600 мс для 
того, щоб наступний стимул був очікуваним, але не про-
гнозованим. У тесті реєструвався час моторної відповіді 
на правильно ідентифіковане зображення, тобто при по-
милковій реакції наступний стимул не пред'являвся. Та-
кож реєструвався час сенсомоторної відповіді реакції ви-
бору правою (РВП) та лівою рукою (РВЛ), розраховува-
вся середній час реакції вибору – РВ = (РВП + РВЛ)/2. 

У третьому тесті "Тест на визначення функціональ-
ної рухливості нервових процесів" (ФРНП) на моніторі 
комп'ютера обстежуваному пред'являли у випадковій 
послідовності три види зображень – коло, квадрат і три-
кутник. При появі квадрата на екрані потрібно було яко-
мога швидше натиснути клавішу "/", трикутника – "z" у 
латинському pегiстpi, кола – нічого не натискати. Под-
разники починали подаватись з інтервалом 500 мс. Ко-
жна правильна реакція зменшувала час пред'явлення 
зображення на 10 мс, а помилкова – збільшувала. Пе-
рші 30 подразників давали на адаптацію, реакція на них 
впливала на темп пред'явлення стимулів, але впро-
довж цих 30 реакцій не розраховувалась кількість по-
милок. Програму зупиняли, коли кількість помилок в 
останніх 10 реакціях досягала 50 %. Значення ЛП 
останніх 10 реакцій відкидались, а показник ФРНП ви-
значався як середнє значення передостанніх 10 ЛП ме-
тодом ковзного (рухомого) середнього. 

У четвертому тесті "Тест на визначення працездат-
ності головного мозку" (ПГМ) обстежуваному пред'яв-
ляли 200 тих самих стимулів, що і в попередньому 
тесті, але в темпі, який був індивідуально визначений 
на основі ФРНП. Цей тест починався безпосередньо пі-
сля проходження попереднього, оскільки знайдене зна-
чення ФРНП задає темп пред'явлення подразників. При 
цьому реєструвалась тільки кількість помилок. Показ-
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ник ПГМ обчислювався як відносна кількість помилок 
для 1–200 стимулів. 

Під час виконання тестів проводився запис ЕКГ. Для 
реєстрації та аналізу ЕКГ був використаний комплекс 
"Полі-Спектр". Статистичний аналіз здійснювали за до-
помогою пакету програм Statistica 8.0 ("StatSoft", USA). 
Критичним рівнем значущості при тестуванні статистич-
них гіпотез вважали 0,05. Оскільки розподіл ПСМР, РВ, 
ФРНП, ПГМ та ІН за критерієм Шапіро – Вілка відрізня-
вся від нормального (р<0,05), то для оцінювання центра-
льної тенденції використовували медіану (Ме), а розкиду – 
міжквартильний розмах [25, 75 %]. Подальший аналіз 
відмінностей здійснювали за допомогою критеріїв Крус-
кала – Волліса та Манна – Вітні. 

 
Результати та їх обговорення. Порівняльний аналіз 

ЛП ПСМР та РВ у трьох групах за критерієм Крускала – 
Волліса не виявив значущих відмінностей (Kruskal-Wallis 
test: H(2,N=59)=0,888; p=0,64 та H(2,N=59)=1,098; 
p=0,58, відповідно). Водночас порівняльний аналіз за 
критерієм Манна – Вітні виявив, що ІН при здійсненні 
ПСМР був значущо вищий у третій групі порівняно з пер-
шою (p<0,01) (рис. 1а). Між першою і другою та другою і 
третьою групами відмінностей виявлено не було 
(p=0,058 і p=0,053, відповідно) (рис. 1а). Тому можна 
припустити, що підтримання якості виконання завдання 
на належному рівні учасниками третьої групи забезпечу-
валось за рахунок збільшення ІН регуляторних систем, 
тобто збільшення симпатичного тонусу [13]. Раніше 
нами було показано, що, хоча відмінностей у швидкості 
ПСМР у трьох вікових групах (18–23, 24–35 та 36–
54 роки) не спостерігалось, але нейромережі, які забез-
печували виконання цього завдання, значно відрізня-
лись між собою [26]. Так, у третій групі під час здійс-
нення ПСМР когерентність у тета-діапазоні між пре-

фронтальною зоною та постцентральною звивиною 
була найбільш вираженою порівняно з першою та дру-
гою групами, що може свідчити про збільшення ролі ві-
зуальної селективної уваги з віком, а також прикла-
дання більших зусиль та концентрації уваги для вико-
нання завдання, оскільки відомо, що збільшення тета-
активності корелює зі складністю завдання і емоційним 
фактором [4]. Таким чином, результати нашої роботи 
підтверджують попереднє припущення. 

Під час здійснення РВ ІН був значуще нижчий для 
першої групи порівняно із другою та третьою (р<0,01) 
(рис. 1б). Між другою і третьою групами відмінностей ви-
явлено не було (р=0,7) (рис. 1б). Отже, можна припус-
тити, що підвищення складності завдання не вплинуло 
на якість його виконання трьома віковими групами, але 
симпатичний тонус зростав у представників другої і тре-
тьої груп, тобто починаючи із 24 років.  

Під час дослідження впливу віку на здійснення чоти-
рьохкомпонентної РВ Kovel зі співавторами показали, 
що пов'язане зі старінням сповільнення РВ спостеріга-
ється як для аудіальних, так і для візуальних стимулів, 
причому причина полягає не у затриманні оброблення 
стимулу і вибору відповіді, а у подовженій генерації цен-
тральної реакції, тобто у між- та внутрішньопівкульних 
взаємодіях, що впливають на активацію сенсорних та 
моторних ділянок кори [5]. Із цього випливає висновок, 
що саме складність завдання, а не відмінності в моделях 
активації, що забезпечують специфічне оброблення сти-
мулу, зумовлює уповільнення реакції зі старінням [5]. 
Інше дослідження виявило, що сповільнення оброб-
лення інформації та зниження точності виконання за-
вдань були опосередковані зниженням оперативної па-
м'яті, але не зниженням сенсомоторної швидкості [1]. 
Можливою причиною подібних відмінностей є викорис-
тання при діагностиці РВ різних методик.  

 

 
 

                                                  а)                                                                                                             б) 
 

Рис. 1. Індекс напруги регуляторних систем при здійсненні простої сенсомоторної реакції (а) та реакції вибору (б)  
в обстежуваних різних вікових груп 

 
Натомість у третьому тесті на визначення ФРНП ЛП 

у третій групі був значуще нижчий, ніж у першій (p<0,05) 
(рис. 2а), а між першою і другою та другою і третьою гру-
пами значущих відмінностей виявлено не було (р=0,13 
та р=0,17, відповідно). У тесті на визначення ПГМ відно-
сна кількість помилок була значуще меншою у другій 
групі, ніж у першій (p<0,01) (рис. 2б), і не відрізнялася 
для першої і третьої та другої і третьої груп (р=0,39 та 
р=0,52, відповідно). Цікаво, що найменшу кількість поми-
лок у тесті на ПГМ допускала саме друга група, а розкид 

значень по цьому показнику був найбільший у третій 
групі (рис. 2б). Отже, можна припустити, що з віком 
ФРНП лишається на належному рівні. У першій групі 
ФРНП і кількість помилок при проходженні тесту на ПГМ 
були найбільшими (рис. 2а, б). Отримані результати мо-
жуть бути пов'язані з тим, що  військовослужбовці другої 
і третьої вікових груп пройшли природний відбір упро-
довж проходження служби, а ті з них, хто мав недостатні 
рівні ФРНП та ПГМ, відсіялись.   
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Рис. 2. Функціональна рухливість нервових процесів (а) та працездатність головного мозку (б)  

в обстежуваних різних вікових груп 
 
ІН при виконанні тесту на визначення ФРНП був зна-

чуще вищий для третьої групи порівняно з першою 
(р<0,01) та не відрізнявся для першої і другої та другої і 
третьої груп (p=0,16 і p=0,9, відповідно) (рис. 3а). Це 
співвідноситься з даними іншого дослідження, яке свід-
чить, що найвищі показники кровонаповнення судин різ-
ного калібру зазначені в людей з високим рівнем ФРНП. 
Підставою для цього служать нижчі значення ЛП реакції, 
що, імовірно, пов'язано з більш високою активністю 

кіркових нейронів, які входять до блоку регуляції та кон-
тролю за здійсненням довільних рухових реакцій на зо-
ровий стимул. У свою чергу, висока активність кіркових 
нейронів спонукає інтенсифікацію метаболічних проце-
сів та зміни рівня вегетативного забезпечення [21].  

Під час виконання тесту на визначення ПГМ ніяких 
значущих відмінностей ІН між першою і другою, першою 
і третьою та другою і третьою групами виявлено не було 
(р=0,09, р=0,19, р=0,75, відповідно) (рис. 3б). 

 

 
                                                  а)                                                                                                             б) 

 
Рис. 3. Індекс напруги регуляторних систем при визначенні функціональної рухливості нервових процесів (а)  

та працездатності головного мозку (б) в обстежуваних різних вікових груп 
 
Раніше було показано, що ПГМ є оптимальною для 

індивідів з низьким ІН у стані спокою та підвищеною при 
виконанні завдання [15]. Тому надалі для більш точної 
характеристики вікових змін ПГМ та ефективності вико-
нання завдання необхідно здійснити порівняльний ана-
ліз ІН у стані спокою та під час виконання завдання. 

Висновки. Ефективність виконання простих завдань 
(ПСМР та РВ) не змінюється з віком, але підтримання 
якості їх виконання забезпечується за рахунок збіль-
шення ІН регуляторних систем, тобто збільшення симпа-
тичного тонусу. Значення ФРНП є показником, який 

більше залежить від індивідуальних особливостей ЦНС, 
ніж від віку. Найвищий рівень ФРНП спостерігався в осіб 
старшої вікової групи, які також мали підвищений рівень 
ІН регуляторних систем, що може бути пов'язане з висо-
кою активністю кіркових нейронів, що спонукає інтенси-
фікацію метаболічних процесів і зміни рівня вегетатив-
ного забезпечення. Нижчий рівень відносної кількості по-
милок, тобто найвищий рівень ПГМ, було виявлено в се-
редній віковій групі. При цьому не було виявлено відмін-
ностей в ІН регуляторних систем між військовослужбов-
цями різних вікових груп. 
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STATE OF THE MAIN PSYCHOPHYSIOLOGICAL FUNCTIONS IN MILITARY SERVANTS  
OF DIFFERENT AGE GROUPS 

To discover age-related changes in the simple sensorimotor reaction (SSMR), choice reaction (CR), functional mobility of nervous processes (FMNP) 
and brain productivity (BP), as well as to determine the stress index (SI) of regulatory systems during performance of these tests. Forty-seven healthy 
volunteers, representatives of military professions, aged 18–54 were divided into three groups (first group – 18–23 years, n=16; second group – 24–
34 years, n=19; third group – 35–54 years, n=12) and performed original computer tests to determine SSMR, CR, FMNP and BP. An electrocardiogram 
(ECG) was recorded in parallel. Although the rate of SSMR and CR did not differ for participants of three groups, the SI was significantly higher in the third 
group, compared with the first group (p<0.01) during SSMR. During CR performance it was significantly higher for the third and second groups compared 
with the first one (p<0.01). The FMNP index was significantly higher in the third group compared to the first one (p<0.05), and BP had the highest values 
for the second group compared to the first one (p<0.01). During performance of BP test, the SI did not differ in three groups, and during the test for FMNP 
it was significantly higher in the third group compared to the first one (p<0.01). The effectiveness of simple tasks (SSMR and CR) does not change with 
age, but their level is maintained due to increase of the SI of regulatory systems, i.e. increasing sympathetic tone. The FMNP value mainly depends on the 
individual CNS characteristics than on age. The highest level of FMNP was in the elderly. They also had elevated levels of the SI of regulatory systems. 
The reason of this could be associated with the high activity of cortical neurons, which leads to intensification of metabolic processes and changes in the 
level of autonomic supply. The lowest level of relative error, i.e. the highest level of BP was found in the middle age group. At the same time, no differences 
were found in the SI of regulatory systems between servicemen of different age groups during BP test performance. 

Keywords: simple sensorimotor reaction, choice reaction, functional mobility of nervous processes, brain productivity, stress index of regulatory 
systems, age-related changes.  
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ANTIHERPETIC ACTION OF CERIUM SALTS IN VITRO 
 
Compounds based on cerium are highly promising objects in biotechnology regarding their high biological activities such as 

antiviral, antibacterial, antifungal, neuro- and radioprotective action, and antioxidant activity. On their basis it is possible to develop 
compositions capable of activating the systems of cellular and humoral immune defense and use them for the prevention and therapy 
of viral diseases, which makes it achievable to use them for the development of potential antiherpetic agents. Despite the success of 
their application in biotechnological fields, the mechanism of their action on biological objects requires detailed research. 

The work aimed to verify in vitro anti-HSV-1/2 activity of trivalent and tetravalent cerium salts (1 mM–0.01 nM) according to the 
preventive and therapeutic regimen. Methods: virological, cytological, statistical. The therapeutic regime was noneffective. In the 
preventive regime, salt (NH4)2Ce(NO3)6 in vitro forms antiviral resistance in the range of investigated concentrations, while the salt 
CeCl3·7Н2О forms a non-linear, sinusoidal-like concentration-dependent anti-HSV-1/2 response of cells. Cerium salts (III and IV) 
can cause the formation of a state of antiviral resistance in the model system MA-104 – HSV-1/2 during their previous 24 h of contact 
with test cells. Cerium salt (IV) provides 50 % inhibition of the cytopathic action of HSV-1/2 at a concentration of 1 μM. It is assumed 
that the shown antiviral activity of cerium salts may be due to their effect on the interferon system and the formation of antiviral 
resistance in cells. 

Keywords: herpes simplex virus (HSV-1/2), Се3+ and Се4+ salts, antiviral activity in vitro, preventive and treatment regimen. 
 
Introduction. Cerium is the most common rare earth  

element in the lanthanide series and is found in the earth's 
crust. It can exist in both trivalent and tetravalent states [1]. 
Today, compounds based on cerium are highly promising 
objects in biotechnology regarding their high biological ac-
tivities such as antiviral, antibacterial, antifungal, neuro- and 
radioprotective action, and antioxidant activity, and these 
compounds can also increase the lifespan of micro- and 
macroorganisms [2-4]. On their basis it is possible to de-
velop nanocomposites capable of activating the systems of 
cellular and humoral immune defense, operate as 
drug/gene delivery systems, and antidiabetic drugs, and 
use them for the prevention and therapy of viral diseases, 
which makes it achievable to use them for the development 
of potential antiherpetic agents [1, 5]. 

However, there are only limited reviews describing syn-
thetic methodologies and biomedical applications of cerium 
salts and they do not offer complete information on their bio-
logical applications [1]. 

Cerium can show stability in the tetravalent state, while 
other lanthanides are stable only in the trivalent state [6]. 
The activity of tetravalent cerium is higher than trivalent [2, 7]. 
Cerium has several unique properties associated with the 
stable state of Се4+: redox activity, small ionic radius, and 
high charge density [2]. 

It should be noted that water-soluble salts of cerium Ce3+ 
in biological fluids are easily hydrolyzed to form a hydroxy 
compound. At pH 7-8, Ce3+ ions are rapidly oxidized by dis-
solved oxygen with the formation of Ce4+ ions, which are 
even more prone to hydrolysis, so that they immediately 
form insoluble Ce4+ hydroxide and the latter dehydrates to 
cerium. In other words, almost all cerium that enters the or-
ganism in the form of water-soluble salts is converted into 
insoluble cerium dioxide and cerium dioxide forms individual 
or aggregated nanoparticles in the presence of biopolymers 
(proteins, polysaccharides, and others) that perform stabiliz-
ing functions. That is, the biological activity of cerium com-
pounds is largely due to CeO2 nanoparticles [8]. 

Cerium oxide or nano cerium can switch the oxidation 
state between + 3 and +4 depending on the environment. It 
can exist as CeO2 and Ce2O3 and exhibits catalytic activity 
due to the redox behavior of cerium [1]. 

Also, nano cerium and cerium ions have oxidoreductase-
like and phosphatase-like properties and catalase and pe-
roxidase activity [2, 9]. The beneficial biological effects of 
nano cerium and cerium ions are largely identical and are 

observed at low concentrations. Cerium ions can cause di-
rect oxidation (especially in acidic environments), which also 
depends on ligands. At high concentrations, cerium ions in-
activate enzymes and inhibit biologically active molecules. 
At appropriate (low) concentrations, cerium ions may in-
crease the activity of some enzymes. Many lanthanides 
have a similar effect on living things, although due to the 
properties of the tetravalent cerium ion in oxide/hydroxide 
compounds, it is most suitable for biomedical use [2]. 

 
Materials and methods. Cerium salts. The following 

compounds were investigated: CeCl3·7Н2О (Sigma, USA) 
and (NH4)2Ce(NO3)6 (Sigma, USA), in which cerium has a 
valence of +3 and +4 respectively. Solutions of CeCl3·7Н2О 
and (NH4)2Ce(NO3)6 were used with an initial concentration 
of 0.1 M and 1 M in accordance. Cerium salts were dis-
solved in sterile water to obtain a concentration of 10 mM. 

Cell Culture. The cell culture used in the research is  
African green monkey kidney cell culture MA-104 obtained 
in collaboration with GlaxoSmithKline Biologicals S.A. (Bel-
gium). Cells were grown in monolayer culture in glass and 
plastic culture vials with a bottom area of 25 and 75 cm2 and 
96-well plates in DMEM medium with 10 % fetal bovine se-
rum (Sigma, USA) and incubated at 37 °C, 5 % CO2. Cells 
were established at 2·106 cells/mL and subcultures when 
confluence reached 100 % every 2 to 3 days. 

Virus. Used to determine the antiviral activity of cerium 
salts was herpes simplex virus (HSV-1/2) isolate "GMM" 
from the virus collection of D.K. Zabolotny Institute of Micro-
biology and Virology of the NASU. Adsorption of HSV-1/2 on 
the cell occurs within 60 minutes. The appearance of the cy-
topathic effect of the virus was observed with an optical mi-
croscope 18–20 hours after the infection of cell cultures. The 
virus is characterized by high cytotoxicity, which is mani-
fested by a characteristic cytopathic effect on cell culture af-
ter 24–72 h of cultivation. The CPE of the herpes virus de-
velops in the form of enlarged, refractive, round cells. CPE 
begins focally, but spreads rapidly, affecting other parts of 
the monolayer [10]. 

The dose of the virus used in the research is equal to 
TCID50. TCID50 is the dose of the virus that destroys 50 % of 
the cell monolayer. The TCID50 was calculated by determin-
ing the titer of the virus by tenfold titration in a 96-well plate 
on the appropriate cell line. The logarithm of the virus titer 
was calculated by a modified method of Reed–Muench [11]. 
The antiviral efficacy of the investigated compounds was 
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evaluated by determining the median effective dose ED50 – 
the investigated compound that protects 50 % of the cell 
monolayer. This indicator was determined relative to the cell 
control which is intact cells of the appropriate cell culture on 
which the study was performed. To determine the antiviral 
activity of cerium salts preventive and therapeutic regimens 
were used. According to the preventive regimen, cerium salt 
samples were added to the MA-104 cell culture 24 h before 
the infection of HSV-1/2. The antiviral effect of the re-
searched compounds was determined in the tenfold concen-
tration range from 100 μM to 0.01 nM. According to the 
treatment regimen, salt samples were added to MA-104 
cells 60 min after infection with HSV-1/2. In this regimen, the 
antiviral effect of cerium salts was determined in the tenfold 
concentration range an order of magnitude higher than in the 
preventive regimen from 1.0 mM to 0.1 nM. Used HSV-1/2 
with the multiplicity of infection 1×103 TCD50 in 100 μl of me-
dium DMEM (Sigma, USA). Crystal violet staining was used 
to determine the total number of adherent viable cells [12]. 

Crystal Violet Assay Procedure. The assay is based on 
determining cell adhesion by staining attached cells with 
crystal violet, which binds to proteins and DNA. Dead cells 
lose the ability to attach, which leads to a decrease in the 
amount of dye in cell culture. The optical density of the 
bound dye is measured using a spectrophotometer [13]. 
Summary of the methodology: The culture medium was re-
moved from 96-well cells in which cells were cultured. To 
each well was added 50 μl of 0.5 % solution of Crystal violet 
(Sigma-Aldrich, USA) in 30 % ethanol and incubated plates 
at room temperature for 10 min. After 10 min, the unbound 
dye was removed by rinsing the wells four times with tap 
water. The plates were inverted on filter paper to remove 
excess water and then air-dried for 1-2 hours [14]. Then, the 
absorbance values at 540 nm were recorded using a plate 
reader. And all samples were analyzed in four replicates. 

Statistical Analysis. Experimental data were processed 
by conventional methods of variation statistics. The obtained 
experimental data in the comparison groups are presented 
in the form of median and statistical error. All comparisons 
were considered with a significant level of P<0.05. The re-
sults presented graphically were obtained using Microsoft 
Office Excel 2010 (Microsoft Corporation, USA). 

 
Results and discussion. The addition of Се3+ and Се4+ 

salts to cells that were previously infected with HSV-1/2 
(treatment regimen) did not protect against the development 
of the cytodestructive change. Only adding Се4+ salt to the 
cells in the maximum investigated concentration – 1 mM – 
showed more than 50 % survival of infected cells (P<0.01). 
However, if an order of magnitude lower concentration of 
Ce4+ salt was added to the medium, the number of viable 
cells in the experimental wells did not differ from the control 
infected ones (Fig. 1, A). 

That is, it can be argued that in the treatment regimen of 
cerium salts III and IV valence in vitro certain limited antiher-
petic activity is shown only for Ce4+ salt in the maximum 
studied concentration of 1 mM. The percentage of living 
cells relative to the control intact cells was 70.4 % [54.4–
90.7 %] (P<0.01). The absence of antiviral effect manifesta-
tions of the Се3+ salt under the studied conditions is likely to 
be associated with its chemical properties, which are differ-
ent from the Се4+ salt. 

Study results of the antiviral resistance state for-
mation in MA-104 cells after 24 h of contact with various 
concentrations of Се3+ and Се4+ salts (preventive regi-
men) are shown in Fig. 1, B. 

The presence of Се4+ salt in the cell culture medium for 
24 h before infection with HSV-1/2 ensured the formation of 
an antiviral resistance state in the entire range of studied 
concentrations with a maximum of ~ 50 % protection of cells 
from the viral cytopathic action at a concentration of 1 μM 
(high concentrations did not provide better protection, which 
is probably due to their certain toxic effects). More than 30 % 
protection was found under the condition of the Се4+ salt pre-
sent in the cell culture medium at concentrations of 0.1–
0.01 μM and ~25 % protection was provided by the pres-
ence of Се4+ salt at 0.1–1.0 nM concentrations (P˂0.01). 
Even a 10 pM concentration of Се4+ salt provided signifi-
cantly higher (P˂0.05) than in infected control cells re-
sistance to the cytopathic effect development under condi-
tions of HSV-1/2 infection. 

The nature of the effect of 24 h of Се3+ salt contact on 
the state of resistance of HSV-1/2 infected  cells  is  am-
biguous. A nonlinear, oscillating response was observed 
when the concentration of the Се3+ salt changed by one 
order of magnitude. This phenomenon could be attributed 
to methodological errors, but since in the experiment the 
change in the reaction is traced four times, in addition, it is 
reproduced in repeated experiments, the question arises 
as to the mechanism of such a reaction of cells. Most likely, 
the fact we discovered is due to the ability of CeCl3·7Н2О 
salt at different concentrations to interact differently with 
the components of the nutrient medium, changing their 
characteristics, which after 24 hours of contact with cells 
can affect their metabolism and reactivity. 

That is, if the effect of Се4+ salt on cells is concentration-
dependent and linear, then Се3+ salt affects the state of cells 
indirectly: we observe a series of sharp changes (jumps) in 
the appearance and loss of activity associated with a 10-fold 
change in its concentration. Interestingly, the maximum 
manifestation of antiviral resistance in cells is shown when 
nanomolar concentrations of Се3+ salt (0.1 nM and 10 nM, 
P˂0.01) are introduced into the culture medium. 

The absence of the effect of antiviral protection in the 
presence of Се3+ salt in the culture medium at intermediate 
concentrations of 1 nM and 0.01 nM (P>0.05) indicates a 
high sensitivity of the object to exposure to Се3+ ions or prod-
ucts of their reaction with environmental components. The 
obtained results are very interesting from the point of view 
of the analysis of the mechanisms of antiviral state formation 
in cells in the presence of microelements in their microenvi-
ronment and rare earth elements in particular. In addition, 
the detected fluctuation concentration dependence of the 
formation of antiviral resistance leads to a certain parallel 
regarding the similarity of the detected phenomenon to the 
self-oscillation reaction created by B. Belousov and stud-
ied in detail by A. Jabotinsky, where the main component 
that provided the self-oscillating process was the Се3+ ion 
[15]. The facts obtained and the parallels drawn out require 
a deep and thorough study. 

Thus, under in vitro conditions, the use of III and IV va-
lence cerium salts according to the treatment regimen does 
not provide antiherpetic effects. While the presence of Се4+ 

salts in the culture medium causes the formation of an anti-
viral resistance state: the effect linearly depends on the salt 
concentration. The CeCl3·7Н2О salt effect was found to fluc-
tuate (disappear and appear) depending on the change in 
the concentration of ions in the culture medium. Table 1 
shows a certain range of effective concentrations of 
CeCl3·7Н2О and (NH4)2Ce(NO3)6 salts. 
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Fig. 1. Antiherpetic action of Се3+ and Се4+ salts. Notes:  
A – treatment regimen, B – preventive regimen; * – P ˂ 0.05; ** – P ˂ 0.01, n=4,  

results presented as the median and the interval between the first and third quartiles [Q1–Q3] 
 
 

Table  1. Indicators of effective antiherpetic concentrations of cerium salts according to the preventive regimen in vitro 
Effective concentration, nM EC10 EC25 EC50 EC75 EC90 

CeCl3·7Н2О 0.05 0.08 – – – 
(NH4)2Ce(NO3)6 0.01 0.10 1 000 – – 

 
Note: "–" anti-virus protection is insufficient, and effective concentration has not been determined. 
 
Since the experiment was conducted with a high multiplicity 

of infections, it can be assumed that with a lower multiplicity of 
infections, the effective concentrations will be lower. 

We have shown that cerium salts are capable of 
providing the formation of a state of antiviral resistance 
against HSV-1/2, provided that they are present for 24 h in 
the culture medium. The treatment regimen in the same 
salt concentrations as the preventive regime (100 μM–
0.01 nM) does no antiviral effectiveness. Salt 
(NH4)2Ce(NO3)6 in vitro provides the formation of an effec-
tive state of antiviral resistance, while the salt CeCl3·7Н2О 

forms a non-linear, sinusoidal-like concentration-depen-
dent anti-HSV-1/2 response of cells. 

It was studied in vitro the antiviral effect of CeCl3·7Н2О 
and (NH4)2Ce(NO3)6 salts at various concentrations in  
MA-104 cell culture at a high multiplicity of HSV-1/2 infec-
tion. It has been found that cerium salts are capable of 
providing antiherpetic activity. 

These results correlate with the previously obtained data 
[16] on the antiviral activity of cerium salts against vesicular 
stomatitis virus in vitro. The detected effects correlated with 
the shown activation of the interferon system under the 
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condition of their 24h contact with L929 cell culture, which 
can actively produce interferon. A preventive regimen of the 
studied salt application can affect the activation of the inter-
feron system in MA-104 cells and, in some way, form a state 
of antiviral resistance, as shown in our work. It should be 
noted that herpes infection can interfere with the interferon 
system [17, 18], which may cause the ineffectiveness of 
salts in the treatment regimen. 

Conclusions. Antiherpetic activity of trivalent and tetra-
valent cerium salts (CeCl3·7Н2О and (NH4)2Ce(NO3)6) was 
studied in vitro in the range of ten-fold concentrations from 
1 mM to 0.01 nM. 

1. It was shown that in the therapeutic regimen, the use 
of CeCl3·7Н2О and (NH4)2Ce(NO3)6  salts in the range of 
studied concentrations does not protect MA-104 cells from 
the development of the cytopathic effect of HSV-1/2. 

2. According to the preventive regimen in vitro (samples 
were added to the MA-104 cell culture 24h before the infec-
tion of HSV-1/2) (NH4)2Ce(NO3)6 provides the formation of 
an effective state of antiviral resistance, while the salt 
CeCl3·7Н2О forms a non-linear, sinusoidal-like concentra-
tion-dependent anti-HSV-1/2 response of cells. 

3. It has been suggested that the shown antiviral activity 
of cerium salts according to the preventive regimen may be 
due to their effect on the interferon system and the formation 
of antiviral resistance in cells. 
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АНТИГЕРПЕТИЧНА ДІЯ СОЛЕЙ ЦЕРІЮ IN VITRO 
Сполуки на основі церію є одними з високоперспективних об'єктів у біотехнології, що пов'язано з їхньою високою біологічною акти-

вністю: антивірусною, антибактеріальною, антифунгальною, нейро- та радіопротекторною дією, антиоксидантною активністю. На 
їх основі можна розробляти композиції, що здатні активувати системи клітинного та гуморального імунного захисту, і застосовувати 
для профілактики і терапії вірусних захворювань, що дає можливість їх використання для розроблення потенційних антигерпетичних 
засобів. Незважаючи на успіхи використання в біотехнологічних сферах, механізм їхньої дії на біологічні об'єкти потребує детального 
дослідження. Мета роботи полягала в перевірці в умовах in vitro антигерпетичної активності солей Се3+ and Се4+ у діапазоні концентра-
цій 1 мМ–0.01 нМ за профілактичною і лікувальною схемами застосування. У дослідженні були використані вірусологічні, цитологічні та 
статистичні методи. Результати роботи: застосування солей за лікувальною схемою є неефективним. Внесення до клітин водного 
розчину солі (NH4)2Ce(NO3)6 за профілактичною схемою супроводжувалось формуванням стану антивірусної резистентності в усьому 
діапазоні досліджуваних концентрацій, тоді як застосування солі CeCl3·7Н2О –  нелінійним, концентраційно-пов'язаним синусоїдоподіб-
ним формуванням у клітин резистентності до цитопатичної дії HSV-1/2. 

Висновки: у модельній системі МА-104 – HSV-1/2 солі Се3+ та Се4+ здатні викликати формування стану антивірусної резистентності 
за їхнього попереднього 24-годинного контакту із клітинами. Сіль Се4+ забезпечує 50 % пригнічення цитопатичної дії HSV-1/2 у концен-
трації 1 μМ. Припускаємо, що показана антивірусна активність солей церію може бути зумовлена їхнім впливом на систему інтерфе-
рону та формуванням у клітинах стану антивірусної резистентності. 

Ключові слова: вірус простого герпесу (HSV-1/2), солі Се3+ та Се4+, антивірусна активність in vitro, профілактична та лікувальна схеми. 
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СУЧАСНИЙ СТАН ТА ПЕРСПЕКТИВИ ДОСЛІДЖЕННЯ ДИСКОМІЦЕТІВ  

ГЕТЬМАНСЬКОГО НАЦІОНАЛЬНОГО ПРИРОДНОГО ПАРКУ 
 
Досліджено видову різноманітність і поширення дискоміцетів Гетьманського національного природного парку  

(Гетьманський НПП). У результаті узагальнення власних даних і аналізу опублікованих літературних джерел для тери-
торії парку наведено 63 види дискоміцетів, що належать до 36 родів, 19 родин, 4 порядків і 2 класів: Leotiomycetes – 25 ви-
дів із 17 родів, Pezizomycetes – 38 видів із 19 родів. Серед порядків найчисленнішими є Pezizales (37 видів) і Helotiales (13 ви-
дів). У родинному спектрі кількісно домінують Ascobolaceae – 11 видів, Pezizaceae – 6, Helotiaceae – 5, Ascodesmidaceae, 
Mollisiaceae, Pyronemataceae та Rhytismataceae – по 4 види, представники яких об'єднують 62,3 % загальної кількості 
зареєстрованих на дослідженій території видів дискоміцетів. Наведено анотований список відповідних видів грибів та 
асоційованих із ними рослин-живителів і живильних субстратів. На території Гетьманського НПП уперше в Україні був 
виявлений копрофільний представник Iodophanus verrucisporus (P.W. Graff) Kimbr., Luck-Allen & Cain. Серед зареєстрова-
них видів переважна більшість належать до субстратних груп копрофілів (26 видів), ксилофілів (14), едафофілів (10) і 
філофілів (6). Показано перспективність подальших мікологічних досліджень території Гетьманського НПП, під час 
яких особливу увагу доцільно зосередити на вивченні певних екологічних (бріофільних, мікофільних, пірофільних, гуму-
сових) і таксономічних (Pezizaceae та Pyronemataceae) груп дискоміцетів. 

Ключові слова: Україна, Сумська область, заповідні території, біорізноманітність, гриби, видовий склад, Ascomycota. 
 
Вступ. Збереження біорізноманіття як національного 

багатства України є одним із пріоритетів загальнодержа-
вної екологічної політики, важливим напрямом у сфері 
природокористування, екологічної безпеки й охорони до-
вкілля [1]. Першим етапом збереження біологічної різно-
манітності екосистем є детальне дослідження і критична 
інвентаризація видового складу всіх компонентів їхньої 
біоти. Забезпечити ефективне вивчення та надійне збе-
реження біорізноманіття сьогодні можливо лише на те-
риторіях із установленим режимом природокористу-
вання, найбільш перспективними серед яких є заповід-
ники та національні природні парки, визнані осередками 
різноманітності біоти. 

Гетьманський національний природний парк (далі – 
Гетьманський НПП) знаходиться на території Охтирсь-
кого району Сумської області, де охороняються типові й 
унікальні природні комплекси Лівобережного Лісостепу, 
що розташовані у середній течії долини р. Ворскла. Під 
час створення у 2009 р. до його складу ввійшли території 
дванадцяти вже раніше існуючих об'єктів природно-запо-
відного фонду (далі ПЗФ) Сумщини зі збереженням їх-
нього природоохоронного статусу [2]. Територія парку 
включає саму річку, правий корінний берег, а також 
ділянки заплави та надзаплавної тераси. Більше поло-
вини площі парку займають лісові фітоценози, переважно 
зосереджені на боровій терасі та вододільних плато. Луки 
(сіножаті й пасовища), що займають майже 20 %, і бо-
лота, на які припадає 22 %, найбільше представлені у 
заплаві р. Ворскла [3].  

Гетьманський НПП є частиною Смарагдової мережі 
України [4] і Поліського широтного та Дніпровського ме-
ридіонального екологічних коридорів Національної еко-
логічної мережі [5]. Сьогодні він є основним моніторин-
говим полігоном для зоологічних і ботанічних до-
сліджень на Сумщині, історія яких нараховує тут понад 
140 років [3]. Щодо мікологічних досліджень, вивчення 
мікобіоти регіону розташування парку було розпочате 
значно пізніше – лише у 60-х рр. ХХ ст. [6]. За цей 

період найбільша увага приділялась вивченню бази-
дієвих макроміцетів різних систематичних груп [7], а та-
кож облігатнопаразитних мікроміцетів, зокрема іржа-
стих і борошнисторосяних грибів [8]. Гриби з інших си-
стематичних, морфологічних та екологічних груп до-
сліджувались на цій території спорадично або зовсім 
лишилися поза увагою дослідників. Це стосується і та-
кої великої та різноманітної морфологічної групи сум-
частих грибів як дискоміцети.  

Отже, метою пропонованої роботи є узагальнити 
дані щодо видової різноманітності дискоміцетів назем-
них екосистем Гетьманського НПП та оцінити перспек-
тиви і напрями подальших досліджень цієї групи грибів 
на території парку. 

 
Матеріали та методи. Матеріалами для статті 

стали оригінальні мікологічні колекції, зібрані під час 
експедиційних виїздів 2012–2019 рр., а також резуль-
тати критичного аналізу опублікованих раніше відомо-
стей про види дискоміцетів, зібрані у регіоні розташу-
вання парку [7, 9, 10–13]. 

Збирання матеріалу відбулося в околицях таких 
населених пунктів Охтирського району Сумської області: 
смт Велика Писарівка, села Климентове, Олександрівка, 
Стрілецька Пушкарка, Хухра та Ямне. Були обстежені 
території чотирьох об'єктів ПЗФ, що ввійшли до складу 
Гетьманського НПП. Серед них гідрологічні заказники 
загальнодержавного значення – "Климентівський" і "Хух-
рянський", місцевого – "Ямний", заповідного урочища 
"Литовський бір", природоохоронний статус якого було 
скасовано у 2015 р. [4], а також лісових урочищ "Добро-
славська дача" і "Юсупове". Перелік і характеристика ло-
калітетів, а також дати збирання зразків подані нижче. 
Назви біотопів подані згідно з Національним каталогом 
біотопів України [21]. Їхня характеристика та визначення 
типів базувалися на основі власних досліджень, а також 
опублікованих даних [3, 23]. 
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Місця й дати збирання мікологічних зразків і характеристика основних обстежених біотопів: 
(1) смт Велика Писарівка, мезофітні луки пасовищного використання, 29.06.2015; 
(2) смт Велика Писарівка, антропогенний хвойний ліс, 27-28.06.2015; 
(3) с. Климентове, "Климентівський", вербові чагарникові зарості піщаних і суглинкових берегів, 29.09.2012; 
(4) с. Климентове, "Климентівський", рівнинний незаболочений ліс вільхи чорної, 29.09.2012, 05.11.2012; 
(5) с. Климентове, "Климентівський", мезофітні луки пасовищного використання, 09.08.2012, 29.09.2012, 05.11.2012; 
(6) с. Климентове, "Климентівський", заплавні вербові й тополеві ліси, 05.11.2012; 
(7) с. Климентове, синантропні біотопи, 09.08.2012; 
(8) с. Климентове, "Литовський бір", сирий олігомезотрофний березовий ліс, 16.07.1982, 26.07.1982, 15.07.2004, 

02.11.2004 [7]; 
(9) с. Климентове, "Литовський бір", сирий олігомезотрофний березовий ліс, 05.11.2012; 
(10) с. Климентове, "Литовський бір", ацидофільний сосново-дубовий ліс, 29.09.2012, 05.11.2012, 05.05.2016; 
(11) с. Климентове, "Литовський бір", еколого-пізнавальна стежка, рудеральні біотопи, 09.08.2012, 21.05.2015, 

25.05.2019; 
(12) с. Климентове, "Литовський бір", ацидофільний свіжий ліс сосни звичайної, 09.08.2012, 29.09.2012, 05.11.2012, 

05.05.2016; 
(13) с. Климентове, "Литовський бір", ацидофільний свіжий ліс сосни звичайної, 15.07.2004 [7]; 
(14) с. Климентове, "Литовський бір", вологі та періодично вологі ліси з домінуванням дуба звичайного, 04.05.2004, 

23.04.2011 [7]; 
(15) с. Климентове, "Литовський бір", ацидофільні дубові й сосново-дубові ліси, 19.09.1981, 16.07.1982, 26.07.1982 [7]; 
(16) с. Климентове, вересень-жовтень 2019 [13]; 
(17) с. Олександрівка, мезофітні луки пасовищного та сінокісного використання, 28.06.2015; 
(18) с. Олександрівка, рудеральні біотопи, 21.05.2015, 28.06.2015; 
(19) м. Охтирка, "Доброславська дача", остепнений сосновий ліс, 28.06.2013.08.2011 [7]; 
(20) с. Стрілецька Пушкарка, вологі луки пасовищного і сінокісного використання, 28-29.06.2015; 
(21) с. Стрілецька Пушкарка, остепнений сосновий ліс, 28.06.2015; 
(22) с. Хухра, "Хухрянський", вологі луки пасовищного і сінокісного використання, 20.09.2015; 
(23) с. Хухра, "Хухрянський", мезофітні луки пасовищного та сінокісного використання, 28.06.2015; 
(24) с. Хухра, "Хухрянський", трав'яне узлісся вільхового лісу, 20.09.2015; 
(25) с. Ямне, "Юсупове", трав'яні узлісся та галявини дубового лісу, 27.06.2015; 
(26) с. Ямне, "Юсупове", еколого-пізнавальна стежка, рудеральні біотопи, 27.06.2015; 
(27) по всій території парку, лісові біотопи [7]. 
 
Визначення мікологічних зразків проводили за загаль-

ноприйнятими методиками [14]. Мікроморфометричні 
ознаки досліджували методом світлової мікроскопії. Для 
одержання аском копрофільних дискоміцетів використано 
метод вологих камер [15, 16]. Зібрана мікологічна колекція 
зберігається у науковому гербарії кафедри біології та ме-
тодики навчання біології Сумського державного педагогіч-
ного університету імені А. С. Макаренка. 

Систематичне положення видів дискоміцетів, назви й 
автори таксонів рангом вищих за вид, подані згідно з ро-
ботами Wijayawardene et al. [17, 18]. Таксони найвищого 
рангу (cубдомен, надцарство, царство та підцарство) 
наведені згідно із системою Adl et al [19]. Сучасні назви 
видів грибів, їхні більш відомі синоніми та прізвища ав-
торів видів узгоджені з номенклатурною базою даних  
Index Fungorum [20]. В анотованому списку видів усі так-
сони наведені за абетковим порядком, для кожного виду 
грибів представлено дані про рослини-живителі та по-
живні субстрати. Латинські назви та скорочення авторів 
видів судинних рослин подані за довідником "Vascular 
plants of Ukraine. A nomenclatural checklist" [21].  

 
Результати та їх обговорення. Перші згадки про 

11 видів дискоміцетів із території парку були наведені 
К. К. Карпенко у двох виданнях монографії "Макроміцети 
заповідних територій Сумської області" [7, 9]. Це пред-
ставники гумусових і ксилофільних сапротрофів, а також 
паразити на коренях рослин, які  переважно були зібрані 
в лісовому урочищі Литовський бір.  

У 2012 р. нами були розпочаті планомірні до-
слідження з вивчення сумчастих грибів Гетьманського 
НПП, під час яких окрема увага приділялась дискоміце-
там. Попередні дані про 10 видів копрофільних дискомі-

цетів парку були частково висвітлені у нашій статті [10], 
після виходу якої дослідження були продовжені.  

В авторефераті дисертаційної роботи І. І. Яцюк, при-
свяченій дискоміцетам Харківського Лісостепу, повідом-
ляється, що дослідження охоплювали й територію Геть-
манського НПП [11]. У 2017 р. було опубліковано уза-
гальнювальний список видів дискоміцетів Харківського 
Лісостепу [12]. Однак у вищезгаданих двох публікаціях 
конкретні дані про те, скільки і які саме види дискоміцетів 
були зареєстровані дослідницею у Гетьманському НПП, 
на жаль, відсутні. 

У вересні – жовтні 2019 р. студентами та виклада-
чами Харківського національного університету імені 
В. Н. Каразіна проводилися мікологічні дослідження на 
території Гетьманського НПП (в околицях с. Климен-
тове). У результаті опрацювання зборів О. Ю. Акуловим 
разом із Д. І. Гарбузом було ідентифіковано 18 видів 
фітотрофних мікроміцетів, серед яких був 1 вид дис-
коміцетів – Ciboria batschiana (Zopf) N. F. Buchw. [13]. 

У цій статті ми вперше наводимо узагальнений спи-
сок дискоміцетів Гетьманського НПП, складений на ос-
нові вивчення власних мікологічних зразків, а також 
опублікованих літературних джерел. У статті представ-
лено узагальнений список видів дискоміцетів території 
Гетьманського НПП за всі роки його обстеження. Він 
включає 63 види, які наведені у систематичному по-
рядку. Для кожного виду наведено субстратну приуро-
ченість і місцезнаходження (номери локалітетів відпо-
відають нумерації, наведеній у "Матеріалах і методах", 
та подані у круглих дужках). Біля видів, відомості про 
знаходження яких на території Гетьманського НПП були 
опубліковані раніше, наведені посилання на відповідні 
літературні джерела  [7, 10, 13]. 
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AMORPHEA Adl et al. 
OPISTHOKONTA Cavalier-Smith, emend. Adl et al. 

FUNGI R. T. MOORE 
DIKARYA Hibbett et al. 

Ascomycota Cavalier-Smith 
 

Pezizomycotina O.E. Erikss. & Winka 
Leotiomycetes O.E. Erikss. & Winka 

Helotiales Nannf. ex Korf & Lizoň 
Cenangiaceae Rehm 

Cenangium Fr. 
Cenangium acuum Cooke & Peck – на хвої Pinus sylvestris L. (13) 

Gelatinodiscaceae S.E. Carp 
Ascocoryne J.W. Groves & D.E. Wilson 
Ascocoryne sarcoides (Jacq.) J.W. Groves & D.E. Wilson – на гнилій деревині (8) [7]  

Helotiaceae Rehm 
Hymenoscyphus Gray 
Hymenoscyphus caudatus (P. Karst.) Dennis – на листовому опаді (3) 
Hymenoscyphus herbarum (Pers.) Dennis – на сухих стеблах Urtica dioica L. (4) 
Hymenoscyphus fructigenus (Bull.) Gray – на опалих жолудях Quercus robur L. (10) 
Hymenoscyphuss cutula (Pers.) W. Phillips – на залишках трав'янистих рослин (4) 
Hymenoscyphus phyllophilus (Desm.) Kuntze – на жилках і черешках опалих листків Alnus glutinosa (L.) P. Gaertn. (4) 

Hyaloscyphaceae Nannf. 
Hyaloscypha Boud. 
Hyaloscypha hyalina (Pers.) Boud. – на гнилому стовбурі Quercus robur L. (10) 

Lachnaceae (Nannf.) Raitv. 
Dasyscyphella Tranzschel 
Dasyscyphella nivea (R. Hedw.) Raitv. – на гнилій деревині (12) 
Lachnum Retz. 
Lachnum virgineum (Batsch) P. Karst. – на опалому стовбурі листяної породи під корою (12); на гнилій деревині (9) 

Mollisiaceae Rehm 
Mollisia (Fr.) P. Karst. 
Mollisia cinerea (Batsch) P. Karst. – на опалій гілці Pinus sylvestris L. (12); на трухлявому стовбурі листяної породи 

під корою (12) 
Mollisia ligni (Desm.) P. Karst. – на трухлявому стовбурі (12) 
Mollisia melaleuca (Fr.) Brunaud – на гнилій деревині (12) 
Tapesia (Pers.) Fuckel 
Tapesia fusca (Pers.) Fuckel – на гілці Alnus glutinosa (L.) P. Gaertn. (4); на гнилій деревині (9) 

Pezizellaceae Velen. 
Calycina Neesex Gray 
Calycina citrina (Hedw.) Gray (= Bisporella citrina (Batsch) Korf & S.E. Carp.) – на гнилому стовбурі (12) 
Calycina cf. parilis (P. Karst.) Kuntze – на гнилій деревині (12) 

Sclerotiniaceae Whetzel ex Whetzel 
Ciboria Fuckel 
Ciboria batschiana (Zopf) N. F. Buchw. – поживний субстрат не вказано (16) [13] 
Dumontinia L.M. Kohn 
Dumontinia tuberosa (Bull.) L. M. Kohn. – на кореневищах Anemone ranunculoides L. (14) [7] 
Monilinia Honey 
Monilinia fructigena (Aderh. & Ruhland) Honey у стадії анаморфи Monilia fructigena (Pers.) Pers. – на опалих плодах 

Malus domestica Borkh. (7) 
Rhytismatales M.E. Barr ex Minter 

Rhytismataceae Chevall. 
Coccomyces De Not. 
Coccomyces coronatus (Schumach.) De Not. – на опалих листках Quercus robur L. (10, 12) 
Colpoma Wallr. 
Colpoma quercinum (Pers.) Wallr. – на сухих гілках Quercus robur L. (10) 
Lophodermium Chevall. 
Lophodermium pinastri (Schrad.) Chevall. – на хвої Pinus sylvestris L. (10, 12) 
Rhytisma Fr. 
Rhytisma acerinum (Pers.) Fr. у стадії анаморфи Melasmia acerina Lév. – на листках Acer platanoides L. (10, 12, 23); 

на листках Acer tataricum L. (12) 
Thelebolales P.F. Cannon 

Thelebolaceae (Brumm.) Eckblad 
Thelebolus Tode 
Thelebolus crustaceus (Fuckel) Kimbr. – на екскрементах кози (1); на екскрементах корови (23) 
Thelebolus stercoreus Tode – на екскрементах козулі (11) 
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Pezizomycetes O.E. Erikss. & Winka 
Ascobolaceae Boud. ex Sacc. 

Аscobolus Pers. 
Ascobolus aglaosporus Heimerl – на екскрементах корови (19) [9] 
Ascobolus furfuraceus Pers. – на екскрементах зайця (11, 19) 
Ascobolus immersus Pers. – на екскрементах вівці (18); на екскрементах козулі (11); на екскрементах коня (20); на 

екскрементах корови (2, 5, 10, 16, 17, 20–22) [10] 
Ascobolus sacchariferus Brumm. – на екскрементах козулі (11) 
Saccobolus Boud. 
Saccobolus citrinus Boud. & Torrend – на екскрементах корови (5, 16, 18–21) [10] 
Saccobolus depauperatus (Berk. & Broome) E.C. Hansen – на екскрементах козулі (11) 
Saccobolus glaber (Pers.) Lambotte – на екскрементах коня (20); на екскрементах корови (17, 18) [10] 
Saccobolus minimus Velen. – на екскрементах вівці (18) 
Saccobolus saccoboloides (Seaver) Brumm. – на екскрементах вівці (18, 22) 
Saccobolus truncatus Velen. – на екскрементах корови (16, 19) [10] 
Saccobolus versicolor (P. Karst.) P. Karst. – на екскрементах вівці (18) 

Ascodesmidaceae J. Schröt. 
Lasiobolus Sacc. 
Lasiobolus intermedius J.L. Bezerra & Kimbr. – на екскрементах корови (5) 
Lasiobolus lasioboloides Marchal – на екскрементах вівці (18); на екскрементах козулі (12); на екскрементах корови (5) 
Lasiobolus microsporus J.L. Bezerra & Kimbr. – на екскрементах кози (1) 
Trichobolus (Sacc.) Kimbr. & Cain 
Trichobolus sphaerosporus Kimbr., in Kimbrough & Korf – на екскрементах козулі (11) 

Helvellaceae Fr. 
Helvella L. 
Helvella crispa (Scop.) Fr. – на ґрунті (8) [7]  
Helvella elastica Bull. – на ґрунті (8) [7] 
Helvella macropus Bull. – на ґрунті (19) [7] 

Morchellaceae H.G.L. Reichenbach 
Morchella Dill. ex Pers.  
Morchella esculenta (L.) Pers. (= Morchella conica Pers.) – на ґрунті (25) [7] 
Verpa Sw.  
Verpa bohemica (Krombh.) J. Schröt. – на ґрунті (25) [7]  

Pezizaceae Dumort. 
Iodophanus Korf 
Iodophanus carneus (Pers.) Korf – на екскрементах вівці (22); на екскрементах кози (1); на екскрементах козулі (12); 

на екскрементах коня (20); на екскрементах корови (5, 7, 11, 16, 17, 19–21, 24) [10] 
Iodophanus difformis (P. Karst.) Kimbr., Luck-Allen & Cain – на екскрементах вівці (18); на екскрементах козулі (12); 

на екскрементах корови (10, 19) [10] 
Iodophanus verrucisporus (P.W. Graff) Kimbr., Luck-Allen & Cain – на екскрементах корови (19) [10] 
Legaliana Van Vooren 
Legaliana badia (Pers.) Van Vooren (= Peziza badia Pers.) – на ґрунті (8) [7] 
Peziza Dill. ex Fr.  
Peziza fimeti (Fuckel) E.C. Hansen – на екскрементах коня (2) 
Plicaria Fuckel 
Plicaria trachycarpa (Curr.) Boud. – на старому кострищі (6). 

Pyronemataceae Corda 
Aleuria Fuckel 
Aleuria aurantia (Pers.) Fuckel – на ґрунті (15) [7] 
Anthracobia Boud. 
Anthracobia melaloma (Alb. & Schwein.) Arnould – на старому кострищі (6) 
Humaria Fuckel 
Humaria hemisphaerica (F.H. Wigg.) Fuckel – на ґрунті (12) 
Scutellinia (Cooke) Lambotte 
Scutellinia crinita (Bulliard) Lambotte – на трухлявій деревині (11) 

Rhizinaceae Bonord. 
Rhizina Fr.  
Rhizina undulata Fr. (= Rhizina inflata Schaeff.) – на ґрунті (13) [7] 

Sarcoscyphaceae LeGal ex Eckblad 
Sarcoscypha (Fr.) Boud.  
Sarcoscypha coccinea (Gray) Boud. – на опалих гілках листяних дерев (25) [7] 

Sarcosomataceae Kobayasi 
Urnula Fr. 
Urnula craterium (Schwein.) Fr. – на гнилій, зануреній у ґрунт деревині (12) 
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Pezizales genera incertae sedis 
Coprotus Korfex Korf & Kimbr. 

Coprotus disculus Kimbr. – на екскрементах вівці (18); на екскрементах корови (23) 
Coprotus lacteus (Cooke & W. Phillips) Kimbr., Luck-Allen & Cain – на екскрементах корови (20) [10] 
Coprotus luteus Kimbr. – на екскрементах коня (2) 
Coprotus niveus (Fuckel) Kimbr., Luck-Allen & Cain – на екскрементах коня (20) 
Coprotus sexdecimsporus (P. Crouan & H. Crouan) Kimbr. & Korf – на екскрементах вівці (20); на екскрементах зайця (12); 

на екскрементах козулі (11); на екскрементах корови (2, 17, 19) [10] 
 
Згідно із проведеними власними дослідженнями та 

аналізом опублікованих літературних джерел для тери-
торії Гетьманського НПП наразі відомо 63 види дис-
коміцетів із 36 родів, 19 родин, 4 порядків. Ці види нале-
жать до двох класів дискоміцетів: Leotiomycetes 
(25 видів із 17 родів) та Pezizomycetes (38 видів із 
19 родів). Розподіл видів дискоміцетів Гетьманського 
НПП за таксонами високих рангів (включаючи родини) 
подано у табл. 1.  

Види Pezizomycetes домінують у таксономічному 
спектрі дискоміцетів Гетьманського НПП та представлені 
тут єдиним порядком Pezizales. Серед родин за кількістю 
видів та їхніх знахідок найчисленнішою є Ascobolaceae, 
яка включає 11 видів. Це представники двох із трьох 
найбільших родів родини [18]: Ascobolus (4 види) і Sac-
cobolus (7). Слід зазначити, що із представників Theco-
theus, поширеного в Україні роду аскоболових [24], у 
парку наразі не було зареєстровано жодного виду. Ще 
дві найбільші родини оперкулятних дискоміцетів – 
Pezizaceae та Pyronemataceae – репрезентовані 6 та 
4 видами, відповідно. Найбільші за кількістю видів та 
розповсюджені у світі роди із цих двох родин – Peziza та 
Scutellinia [25] – представлені у парку лише поодинокими 

знахідками. Родина Ascodesmidaceae нараховує чо-
тири види із двох родів – Lasiobolus і Trichobolus. З таких 
родин, як Helvellaceae та Morchellaceae, які представлені 
значною кількістю видів у світовій мікобіоті [25], вияв-
лено лише три та два види, відповідно. Інші родини ре-
презентовані у парку одиничними видами. 

Клас Leotiomycetes представлений на території Геть-
манського НПП трьома порядками: Helotiales – 19 видів, 
Rhytismatales – 4 і Thelebolales – 2. Серед родин лео-
тіоміцетів кількісно переважають Helotiaceae, 
Mollisiaceae та Rhytismataceae. Родина Helotiaceae, яка 
у світовому масштабі включає понад 500 видів із 
33 родів [18], у Гетьманському НПП наразі нараховує 
5 видів лише одного  найбільшого роду родини – Hyme-
noscyphus. З родини Mollisiaceae у парку виявлено чо-
тири види із двох численних родів: Mollisia і Tapesia. 
З родини Rhytismataceae зареєстровано чотири види із 
чотирьох родів. Лише поодинокими знахідками репре-
зентовані на території національного парку такі великі 
родини леотіоміцетів, як Hyaloscyphaceae, Lachnaceae 
та Pezizellaceae. Наразі на території парку вони репре-
зентовані одним–двома видами.  

 
Таблиця  1. Таксономічна структура видового складу та розподіл видів дискоміцетів Гетьманського НПП 

Таксон Кількість 
родів видів 

LEOTIOMYCETES 
Helotiales 
Cenangiaceae 
Gelatinodiscaceae 
Helotiaceae 
Hyaloscyphaceae 
Lachnaceae 
Mollisiaceae 
Pezizellaceae 
Sclerotiniaceae 
Rhytismatales 
Rhytismataceae 
Thelebolales 
Thelebolaceae 
 
PEZIZOMYCETES 
Pezizales 
Ascobolaceae 
Ascodesmidaceae 
Helvellaceae 
Morchellaceae 
Pezizaceae 
Pyronemataceae 
Rhizinaceae 
Sarcoscyphaceae 
Sarcosomataceae 
Incertae sedis 

 
 

1 
1 
1 
1 
2 
2 
1 
3 
 

4 
 

1 
 
 
 

2 
2 
1 
2 
4 
4 
1 
1 
1 
1 

 
 

1 
1 
5 
1 
2 
4 
2 
3 
 

4 
 

2 
 
 
 

11 
4 
3 
2 
6 
4 
1 
1 
1 
5 

 
Еколого-трофічна структура встановленого видового 

складу грибів є досить різноманітною. На території Геть-
манського НПП виявлено види дискоміцетів із різною 
топічною приуроченістю та трофічною спеціалізацією (са-
протрофною, гемібіотрофною, біотрофною). Слід зазна-
чити, що традиційний поділ грибів на трофічні групи, який 

ґрунтується на способі їхнього живлення, має низку 
складнощів і недоліків. Застосування трофічного підходу 
до класифікації грибів часто передбачає розв'язання 
низки проблемних питань, серед яких: реалізація різних 
стратегій живлення для різних стадій у плеоморфних 
видів грибів; зміна способу живлення на різних етапах 
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життєвого циклу; відкриття у деяких видів грибів нових, 
раніше не відомих для них трофічних ознак. З огляду на 
це у нашій роботі ми вирішили обмежитися лише топічним 
підходом і проаналізувати розподіл видів дискоміцетів 
виключно за їхньою субстратною приуроченістю.  

Отже, на території Гетьманського НПП наразі вияв-
лено представників семи субстратних груп: ксилофіли, 
філофіли, гербофіли, карпофіли, едафофіли, пірофіли 
та копрофіли (табл. 2). 

Найчисленнішою субстратною групою є копрофільні 
дискоміцети, які налічують у парку 26 видів. Це пе-
редусім обумовлено цілеспрямованим вивченням цієї 
групи грибів, яке проводилось у Гетьманському НПП 
протягом кількох років [10]. Виявлені види є переважно 
космополітними копрофільними дискоміцетами із широ-
кою субстратною приуроченістю. Малопоширені та 
рідкісні види практично не зафіксовані. Виключення ста-
новить Iodophanus verrucisporus, який уперше був за-
реєстрований саме на території Гетьманського НПП [10] 
і поки що не відомий з інших регіонів України. Слід також 
зазначити, що головним осередком поширення ко-
профільних дискоміцетів у парку є послід свійських ви-
пасних копитних тварин. Їхні копроми у значній кількості 
трапляються у лісових і лучних біотопах парку, які ак-
тивно використовуються місцевим населенням для ви-
пасання та переганяння худоби. У лісових фітоценозах, 

крім того, поширенню копрофілів сприяють дикі тра-
воїдні тварини (козулі та зайці). 

Із ксилофілів у регіоні досліджень зареєстровані 
14 видів дискоміцетів. Зважаючи на лісистий характер 
рослинного покриву парку зі значною кількістю придат-
ного для розвитку дискоміцетів деревного субстрату, 
цей показник є дуже невисоким і свідчить про недо-
статню вивченість зазначеної групи дискоміцетів.  

Лише 10 видів включає група едафофілів, куди нале-
жать представники, плодові тіла яких були виявлені на 
ґрунті. За трофічними ознаками ця група не є од-
норідною та включає як представників із сапротрофною 
стратегією живлення (Helvella crispa, H. elastica, 
H. macropus, Legaliana (Peziza) badia, Aleuria aurantica, 
Humaria hemisphaerica), так і види із біотрофним спосо-
бом живлення – паразитичним (Dumontinia tuberosa, 
Rhizina undulata) або, імовірно, мікоризним (Morchella es-
culenta, Verpa bohemica). 

Серед філофільних дискоміцетів найчислен-
нішими є сапротрофні види (Hymenoscyphus caudatus, 
H. phyllophillus, Cenangium acuum, Coccomyces coro-
natus) і два представники з гемібіотрофною стратегією 
живлення (Lophodermium pinastri, Rhytisma acerinum). 
З інших субстратних груп дискоміцетів виявлено лише 
по два–три види.  

 
Таблиця  2. Розподіл видів дискоміцетів Гетьманського НПП за субстратними групами 

Родина Ксилофіли Філофіли Гербофіли Карпофіли Едафофіли Пірофіли Копрофіли 
Ascobolaceae 
Ascodesmidaceae 
Cenangiaceae 
Gelatinodiscaceae 
Helotiaceae 
Helvellaceae 
Hyaloscyphaceae 
Lachnaceae 
Mollisiaceae 
Morchellaceae 
Pezizaceae 
Pezizellaceae 
Pyronemataceae 
Rhizinaceae 
Rhytismataceae 
Sarcoscyphaceae 
Sarcosomataceae 
Sclerotiniaceae 
Thelebolaceae 
Genera incertae sedis 

 
 
 

1 
 
 

1 
2 
4 
 
 

2 
1 
 

1 
1 
1 
 
 
 

 
 

1 
 

2 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

3 
 
 
 
 
 

 
 
 
 

2 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 

1 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

1 
 
 

 
 
 
 
 

3 
 
 
 

2 
1 
 

2 
1 
 
 
 

1 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

1 
 

1 
 
 
 
 
 
 
 

11 
4 
 
 
 
 
 
 
 
 

4 
 
 
 
 
 
 
 

2 
5 

 
Висновки. Отримані результати вказують на те, що 

на сьогодні біота дискоміцетів Гетьманського НПП до-
сліджена неповно та нерівномірно. Наведений у статті 
список видів репрезентує лише частину їхнього можли-
вого видового різноманіття. Недостатньо вивченими тут 
залишаються такі великі родини дискоміцетів, як Helvel-
laceae, Hyaloscyphaceae, Morchellaceae, Pezizaceae, 
Pezizellaceae та Pyronemataceae. Недостатньо вивчені 
також роди Ascobolus, Helvella, Hymenoscyphus,  
Lachnum, Mollisia, Morchella, Peziza, Scutellinia, Tapesia. 
Бракує відомостей щодо групи іноперкулятних дис-
коміцетів. На території парку на сьогодні не було за-
реєстровано жодного представника таких поширених в 
Україні родів, як Chlorociboria, Ombrophila, Orbilia, 
Pezizella, Pyrenopeziza, Rutstroemia. 

Серед екологічних груп найкраще дослідженими у 
парку наразі є копрофільні дискоміцети. Недостатньо 
вивченими залишаються наґрунтові та пірофільні дис-
коміцети, відсутні дані про бріофільні та мікофільні види. 

Повністю відсутні дані про групу гіпогейних грибів, зо-
крема про види родини Tuberaceae (Pezizales), або трю-
фелі, із властивими їм вторинно замкненими підземними 
аскомами з різким специфічним запахом. Гіпогейні гриби 
вважаються рідкісними, знахідки їхніх плодових тіл пере-
важно є випадковими, проте як ектомікоризні асоціанти 
деревних порід і чагарників вони є важливим фактором 
функціонування екосистем та основним об'єктом у про-
грамах лісовідновлення [26]. У майбутньому також особ-
ливу увагу слід зосередити на вивченні фітотрофних 
представників дискоміцетів із різних субстратних груп.  

Отже, дослідження мікобіоти території Гетьманського 
НПП залишається актуальним. Завдяки різноманіттю 
біотопів і ступеню їхньої збереженості національний парк 
є перспективною модельною територією для проведення 
подальших спеціалізованих мікологічних досліджень. 
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CURRENT STATUS AND PROSPECTS OF RESEARCH ON DISCOMYCYTES  
OF THE HETMANSKYI NATIONAL NATURE PARK 

The species diversity and distribution of discomycetes of the Hetmanskyi National Nature Park (Hetmanskyi NNP) (Okhtyrskyi district, Sumi 
region) have been studied. As a result of generalization of own data and analysis of published literature sources 63 species of discomycetes belonging 
to 36 genera, 19 families, 4 orders and two classes are given: Leotiomycetes – 25 species from 17 genera, Pezizomycetes – 38 species from 19 genera. 
Among the most numerous orders are Pezizales – 37 species and Helotiales – 13. The family spectrum is dominated by Ascobolaceae – 11 species, 
Pezizaceae – 6 species, Helotiaceae – 5 species, Ascodesmidaceae, Mollisiaceae, Pyronemataceae and Rhytismataceae. These dominating species 
make 62.3 % of the total number of discomycetes registered in the study area. The article provides an annotated list of relevant species of fungi and 
associated host plants and nutrient substrates. On the territory of the Hetmanskyi NNP the coprophilous discomycete Iodophanus verrucisporus  
(P.W. Graff) Kimbr., Luck-Allen & Cain was discovered for the first time in Ukraine. Among the registered species, the vast majority belong to the 
substrate groups of dung-inhabiting ascomycetes (26 species), xylophiles (14), edaphophiles (10) and phyllophiles (6). The prospects of further my-
cological research on the territory of the Hetmanskyi NNP are shown, during which special attention should be paid to the study of certain ecological 
(bryophilic, pyrophilic, mycophilic, humic) and taxonomic (Helvellaceae, Hyaloscyphaceae, Morchellaceae, Orbiliaceae, Pezizaceae, Pyronemataceae, 
Tuberaceae) groups of discomycetes. 

Keywords: Ukraine, Sumy region, protected areas, biodiversity, fungi, species composition, Ascomycota. 
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PATTERNS OF THE INFLUENCE OF VACCINATION ON THE DYNAMICS  
OF DIFFERENT SARS-COV-2 VARIANTS SPREAD. TWO-YEAR ANALYSIS 

 
The new coronavirus, now known as SARS-CoV-2, has attracted the attention of thousands of scientists around the world. This 

attention is primarily due to the significant impact of this pathogen on the economic and social aspects of the existence of a large 
number of people. Rapid and powerful anti-epidemic measures in most countries have led to a slowdown in the pandemic. And 
with the creation of a number of effective vaccines against SARS-CoV-2, we have learned to counteract its spread in the field of 
resistance of each individual. Which obviously created an additional selection factor. And according to the classical concept of the 
host-parasite system, human impact on SARS-CoV-2 theoretically requires appropriate adaptive changes of the latter. 

In this work, by analyzing the statistical data available in open sources, we try to identify and study the existing patterns of the 
impact of vaccination on the dynamics of the spread of different SARS-CoV-2 variants for the period from the beginning of the 
pandemic to November 2021. 
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Introduction. SARS-CoV-2 is a new coronavirus be-

lieved to have originated in late 2019 in Wuhan (People's 
Republic of China). The virus spread rapidly around the 
world and on March 11, 2020, the World Health Organization 
(WHO) officially declared a pandemic [1]. As of November 29, 
2021, the number of reported cases of COVID19 exceeds 
261 million (of which 5.2 million died) worldwide [2]. 
Ukraine ranks 6th in the world in terms of the number of 
registered cases of this disease (3,595,410 cases and 
90,673 deaths). Just for comparison, the SARS-CoV virus 
in 2002–2003 infected about 8,500 people in 27 countries 
and caused 866 deaths [3]. 

Due to the rapid and steady spread of this pathogen, 
there is a need for effective means to combat it. Accordingly, 
effective vaccines were developed fairly quickly [4]. The 
mechanism of action of which is to modulate the immune 
response of each vaccinated person, which gradually leads 
to an increase in resistance to SARS-CoV-2 in the entire 
population, although, in most cases, immunity is short-lived. 
However, along with the obvious advantages of this  
approach (especially over inactivity), such as the gradual re-
duction of morbidity and mortality, vaccination is an addi-
tional potent positive selection factor for this virus that can 
potentially further stimulate SARS-CoV-2 to evolve toward 
counteracting the immune response [5, 6]. At the same time, 
we observe different rates of increase in the level of vaccina-
tion of the population for different countries. There may be 
populations with a low level of group immunity along with 
highly resistant populations. And given the degree of devel-
opment of the modern transport system, even distant popu-
lations are, to some extent, close [7]. Thus, SARS-CoV-2 
faces a very heterogeneous host population. In such con-
ditions, the formation of new strains of the already known 
virus is a logical and probable phenomenon [8]. However, 
the further direction of the development of such variants 
remains unpredictable, due to the huge number of factors 
that may affect this process.  

Moreover, analysis of available statistics has the poten-
tial to improve our understanding of the prevailing evolution-
ary developments to which SARS-CoV-2 is exposed as it 
expands in the human population. 

As of November 2021, the Delta is the most common 
variant of SARS-CoV-2, which in most cases completely 

supplanted other variants of this virus, which was not typical 
for other strains [9]. This behavior of the Delta strain indi-
cates a qualitatively new step in the process of adaptation of 
this virus to the human population.  

Thus, in this study, the regularities of the influence of 
vaccination on the dynamics of the spread of different  
SARS-CoV-2 variants are studied by means of a compara-
tive analysis of information on changes in the epidemic situ-
ation and the peculiarities of the dynamics of detection of the 
Delta variant along with other strains from the beginning of 
the pandemic to November 2021. 

 
Approach. The following resources were used as the 

main source of statistically significant information: CoVari-
ants, The Johns Hopkins Coronavirus Resource Center and 
Our World in Data [10, 2, 11]. Each selected country was 
analyzed according to four parameters: the dynamics of the 
spread of different variants of SARS-CoV-2 and their inter-
action, the dynamics of the epidemic situation in the country, 
the speed and features of vaccination of the population and 
anti-disease measures, which were followed by changes in 
population mobility. Google COVID-19 Community Mobility 
Reports was used to evaluate the latter [12].   

 
Results and discussion. Three countries were selected 

as the object of the study: India, Germany and Ukraine. 
Each of them was chosen based on their socio-economic 
characteristics. Germany is a representative of economically 
developed countries. Its economy is the most powerful 
among the countries of the European Union [13]. Ukraine 
and India are developing countries. However, they differ 
greatly in demographic, cultural and social parameters. In 
addition, India was one of the first countries where the Delta 
strain was discovered [14]. 

Analysis of the dynamics of the spread of SARS-CoV-2 
strains in India, showed that the Delta variant was registered 
for the first time in India in August 2020. However, its ap-
pearance in that period did not lead to the displacement of 
other strains. On the contrary, he was ousted. Further, in 
October-November there was a slight increase in the share 
of sequences of this variant (Fig. 1). 
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Fig. 1. Changes in the proportion of sequences of different variants of SARS-CoV-2 in India [10] 
 
This rise lasted for a relatively short period of time and was 

quickly replaced by another rise in December 2020 –  
January 2021. Here, along with the Delta variant, the Alpha 
variant began to spread. You can see how both of these vari-
ants coexist in one period of time. A similar situation is ob-
served in the next rise, which lasted from the end of the 

previous one to May 2021. The only difference is in the scale 
– dominant strains almost completely supplanted the other 
variants, as well as the Kappa variant, which for some time 
was more represented in the SARS-CoV-2 population than 
the Delta variant. However, as early as mid-March, the latter 
began to displace other strains – first Alpha, and then Kappa. 

 

 
 

Fig. 2. Dependence of mortality (a) and morbidity (b) on time in India [2] 
 
As can be seen from Fig. 2 at the time of the research, 

India has experienced two waves of aggravation of the epi-
demic situation. The first lasted from June to January 2020 
and was caused by the original variant of SARS-CoV-2. The 
second wave was characterized by a much higher level of 
morbidity and mortality and lasted from late March to  
June 2021. It was during this period that the Delta strain be-
gan to displace other variants. Its spread has led to such an 
exacerbation of the epidemic situation in this country.  

Vaccination in India began in early March (Fig. 3) (the 
first dose was received by >1 % of the population) and from 
the beginning was characterized by a significant gap in the 
number of people who received two doses of vaccine and 
those who received one. At the time of the study, the gap 
between the two numbers is a quarter of the country's pop-
ulation. Actually, the dynamics of vaccination is character-
ized by a fairly low rate of increase in population resistance.   

 

 
 

Fig. 3. Increasing the share of vaccinated population over time in India [11] 
 
Almost from the beginning of the pandemic, India intro-

duced powerful anti-COVID measures (Fig. 4), which dur-
ing the first wave led to almost complete immobilization of 
the population at the time of active spread of the pathogen. 

In the future, these measures were apparently weakened 
and starting from October 2021 population movements 
have reached baseline. 
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Fig. 4. Changes in population mobility over time in India [12] 
 
Thus, two waves of exacerbation of the epidemic situa-

tion in India were caused by different variants of SARS-CoV-2. 
In addition, they differed in the degree of danger – the first 
was characterized by a relatively slow increase in morbidity 
and mortality and the same slow decline, the second pro-
gressed rapidly and was several times more powerful, alt-
hough also shorter. The behavior of the first wave can be 
explained by a sharp decrease in the effectiveness of the 
spread of the pathogen in the host population. This was 
caused by powerful anti-COVID measures introduced be-
fore the mass distribution of SARS-CoV-2 among the popu-
lation [15]. In some respects a different situation is observed 
in the case of the second wave. In the months leading up to 
its inception, anti-epidemic measures were significantly 
weakened, leading to the rapid spread of Alpha, Kappa and 
Delta variants among the population, which, however, did 
not cause an increase in morbidity [15]. Only from  
March 2021 a sharp rise in morbidity can be seen. It was 
during this period that the Delta strain began to actively dis-
place other variants. However, another interesting fact is 
that a few weeks before the aggravation of the situation, the 
population of India started vaccination. After the start of the 
second wave, tougher anti-COVID measures were returned 
to the country, as well as accelerated vaccination of the 

population. That together with the gradual increase in popu-
lation resistance due to the rapid natural transmission of the 
infection resulted in a rapid attenuation of the outbreak [16]. 

Therefore, taking into account the peculiarities of the 
spread of the Delta variant, the epidemic situation and vac-
cination, it is possible to observe a certain coincidence be-
tween the dominance of the mentioned variant and the be-
ginning of vaccination. A scenario in which variants more 
vulnerable to a vaccine-induced immune response pave the 
way  to a less vulnerable one seems likely [17]. 

Analysis of the dynamics of the spread of strains in Ger-
many (Fig. 5), showed that the Delta variant in this country 
was sequenced in late April 2020 for the first time. Like in 
India, this strain did not displace all other variants immedi-
ately after invasion. And, to some extent, it was replaced by 
other, obviously more successful in specific conditions, var-
iants [17]. Moreover, in this case, the Delta strain was almost 
not observed in the host population for a long period of time. 
Between October 2020 and May 2021, strains Alpha, EU1 
and EU2, as well as variants 98F and 439K dominated. 
Then, starting from June 2021 the Delta variant very quickly, 
literally at one point, supplanted the Alpha strain main at the 
time and became dominant. 

 

 
 

Fig. 5. Changes in the proportion of sequences of different variants of SARS-CoV-2 in Germany [10] 
 
As can be seen in Fig. 6 the first wave of morbidity in 

Germany was short-lived and mild, with mortality dispro-
portionately high during this period. This wave lasted from 
March to April 2020. The next rise in morbidity began in 
October 2020 and lasted with varying intensity until  
June 2021. Despite the similar level of morbidity in the two 
sub-peaks that make up this wave, the mortality rate 

differed several times – the first part was much more in-
tense. At the time of the study, Germany is experiencing 
the third wave, which began in August 2021 and in terms 
of morbidity, it several times exceeded all previous out-
breaks. However, the mortality rate has not experienced 
such a serious increase and is generally at the level of the 
second part of the second wave. 
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Fig. 6. Dependence of mortality (a) and morbidity (b) on time in Germany [2] 
 
Vaccination in Germany began in February 2021 and 

was characterized by a rapid increase in the number of 
vaccinated persons. From April to August, both doses were 

given to 50 % of the population. After that, this indicator 
began to grow more slowly and at the time of the research 
was 70 % (Fig. 7). 

 

 
 

Fig. 7. Increasing the share of vaccinated population over time in Germany [11] 
 
Similar to India, Germany has imposed strong anti-epi-

demic measures from the beginning (Fig. 8). Which led to 
a significant reduction in population movements. After the 
first lockdown, which occurred in the first wave of the dis-
ease and lasted from March to July 2020 for three months, 

population mobility has reached close to baseline levels. 
With the beginning of the second wave began the second 
lockdown, which lasted until June 2021. Closer to the time 
of the research Germany no longer imposed significant re-
strictions on movement. 

 

 
 

Fig. 8. Changes in population mobility over time in Germany [12] 
 
Thus, in Germany, as in India, all waves of disease were 

caused by different variants of SARS-CoV-2. The first, short 
one, was observed during the initial penetration of the virus 
into the human population and was relatively insignificant 
due to powerful and effective anti-COVID measures intro-
duced in the country since the beginning of the pandemic 
[15]. The second wave was much larger and at the same 
time heterogeneous. The first powerful and dangerous rise 
was caused by EU1, EU2, 98F and 439K variants. After that, 
there was some reduction in morbidity with subsequent rise. 
During this period the Alpha variant became widespread. In 
addition, this period marks the beginning of an active vac-
cination program in Germany. Therefore, it is clear that 
there is a significant difference in the duration and danger 
of the end of the second wave compared to its beginning. 
The massive increase in population resistance has miti-
gated the effects of each individual's infection and has led 
to the cessation of the spread of the pathogen [16]. In the 
process of extinguishing this outbreak, the Delta variant 
quickly supplanted the Alpha variant and remained the only 
strain circulating in Germany. A few months later, after a 
significant easing of anti-epidemic measures, this option 

caused the third, most powerful wave of morbidity, which, 
however, is characterized by a relatively low mortality rate. 
What can be explained by analogy with the Alpha variant by 
the presence of a significant level of individual resistance 
obtained as a result of vaccination. 

In this case, the Delta variant, like in India, also did not 
dominate the population immediately after its appearance. 
Moreover, it was completely displaced for a long time. Until 
the beginning of the growth of group immunity accelerated 
by the use of vaccines. The high immunity of the population 
despite the spread of the Delta variant led to the suppression 
of the spread of SARS-CoV-2 in general [16]. However, over 
time, the weakening of post-infectious immunity, increasing 
mobility of the population and the approach of the winter pe-
riod in which the pattern of human contact changes, the 
Delta strain has aggravated the epidemic situation [18]. 

According to Fig. 9 until December 2020 Ukraine has 
not encountered any of the variants that require special su-
pervision. Since the beginning of winter, when in Europe 
and, in particular, in Germany, variants EU1, 98F and 439K 
have become widespread. In our country, they were repre-
sented by a very small proportion and were short-lived. 
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Starting from January 2021 the Alpha variant rapidly sup-
planted other strains and became dominant until June. 
When, in turn, was replaced by the Delta variant. At the 
same time, in the summer months of 2021 after the com-
plete displacement of the Alpha variant, there is a short-

term increase in its share in the pool of sequences of 
Ukrainian origin in GISAID [19]. What can be attributed to 
the seasonal increase in labor and tourist migration of the 
population of our country [20]. 

 

 
 

Fig. 9. Changes in the proportion of sequences of different variants of SARS-CoV-2 in Ukraine [10] 
 
In terms of the dynamics of the epidemic situation, the 

first wave of morbidity in Ukraine began in September and 
ended in January 2020. It was characterized by a signifi-
cant increase in both morbidity and mortality. Without re-
ducing to baseline, it moved to the second one, which in 
turn lasted from February to May 2021. Mortality 

parameters were corresponding. After a long period of sig-
nificant reduction in morbidity in the summer months, the 
third wave began – more powerful and dangerous than in 
the past. It continues at the time of the study, although it is 
clearly on the decline (Fig. 10). 

 

 
 

Fig. 10. Dependence of mortality (a) and morbidity (b) on time in Ukraine [2] 
 
Active vaccination in Ukraine began in late June 2021 

(Fig. 11). It is characterized by a slow increase in the number 
of vaccinated persons, a relatively small gap between those 
who received one dose of vaccine and those who received 

two. In general, at the time of the research, only a quarter of 
the population of our country has received full vaccination, 
which is quite low compared to European countries. 

 

 
 

Fig. 11. Increasing the share of vaccinated population over time in Ukraine [11] 
 
Even before the active spread of SARS-CoV-2 on the 

territory of the country, Ukraine introduced powerful anti-
COVID measures. This is confirmed by the dynamics of 
changes in population mobility (Fig. 12). However, after the 
pandemic escalated, these measures were almost 

completely lifted. And renewed only after the increase in 
morbidity during the first and second waves. The situation 
was repeated and quarantine was suspended again until 
the incidence of the third SARS-CoV-2 outbreak in the 
country increased. 
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Fig. 12. Changes in population mobility over time in Ukraine [12] 
 
Thus, due to timely and powerful anti-epidemic 

measures introduced in Ukraine at the beginning of the pan-
demic, it was possible to avoid a significant increase in the 
incidence of SARS-CoV-2, similar to that observed in Ger-
many. Nevertheless, the original strain caused an outbreak 
a little later – in the fall of 2020. It was preceded by a long 
period of lack of control over population movements, which 
was probably the cause of high rates of both morbidity and 
mortality [15]. Without a significant improvement in the epi-
demic situation, the first wave passed into the second. The 
second wave, however, was caused by another strain – the 
Alpha, which very quickly supplanted the original version. 
Anti-COVID measures introduced at the beginning of the 
first wave, the increase in collective immunity and the ap-
proach of the summer period led to a significant reduction in 
the morbidity. As the epidemic situation improved, the Delta 
strain began to displace the Alpha variant. It should also be 
noted that, although this variant (Delta) was not registered 
in Ukraine long before the appearance of other strains (as in 
the case of India and Germany), for the first time it was se-
quenced in May 2021 – one month before the active dis-
placement of other variants. Which, however, coincides with 
the beginning of the strengthening of collective immunity due 
to vaccination. The third wave began rapidly, after several 
summer months of high mobility of the country's population. 
There were no significant restrictions on the movement of 
citizens in the past, which is probably one of the reasons for 
the higher morbidity that we can observe at the time of the 
study [15]. In addition, the contribution of a relatively low 
level of vaccination of the population seems likely – the low 
level of resilience of each individual is a probable cause of 
high mortality in this case [15]. 

 
Generalization. In the case of each of the countries con-

sidered, the Delta strain was present in their territory before 
the beginning of its active dominance. It did not displace 
other variants immediately. And in the case of Germany, it 
disappeared from the population of circulating variants for 
more than half a year, giving way to other strains. However, 
with increasing population resistance due to vaccination, we 
have been able to observe a consistently rapid and confident 
displacement of all other SARS-CoV-2 strains by the Delta 
variant. This behavior, in our opinion, indicates the emer-
gence of a significant advantage in this variant over others 
in the presence of a certain proportion of the vaccinated pop-
ulation in the country. This is highly likely to be due to the 
lower suppressive effect of post-vaccination immunity on 
this particular strain compared to others, which is primarily 
manifested in a greater number of so-called breakthrough 
infections [21]. At a more fundamental level, this may be re-
lated to the distinct, possibly unique, antigenic profile char-
acteristic of the Delta variant. The one that allows avoiding 
the effect of vaccination-induced individual resistance on a 
qualitatively new level. In parallel, in the case of Germany 

and Ukraine, with an increase in the share of the Delta vari-
ant, we can observe an overall decrease in morbidity. Con-
sistent with the proposed hypothesis – the Delta variant, due 
to less vulnerability to post-vaccination immunity is able to 
circulate for a longer time in the host population. In the case 
of India, the displacement of all other strains by the Delta 
variant was accompanied by an increase in morbidity, which 
can be explained by cultural characteristics and high popu-
lation density [22]. In addition, the low level of morbidity dur-
ing the first wave  (and consequently  post-infection  immu-
nity) and vaccination multiplied by the increase in population 
mobility, in our opinion, were crucial. 

The situation in the case of Germany is interesting. The 
first and second parts of the second wave, in addition to 
being caused by different variants of SARS-CoV-2 and 
having relatively similar morbidity rates, differed signifi-
cantly in mortality. Relatively low mortality rates are ob-
served in this country in the third wave as well. This feature 
of the dynamics of the epidemic situation can be explained 
by a sharp increase in the number of vaccinated people. 
Thus, despite perhaps not so significant effects on morbid-
ity in general, vaccination can reduce the mortality several 
times – significantly reduce the manifestation of life-threat-
ening consequences of COVID19. 

However, this effect is observed only at a high level of 
vaccination of the population. In the case of its low level, as 
in the case of Ukraine and India, we can observe a compa-
rable proportion of deaths. Thus, in our opinion, depending 
on the cultural, economic, demographic and other charac-
teristics of the country, there is a certain state of the popula-
tion when vaccination is sufficient to give preference to the 
Delta along with other variants and not enough to effectively 
reduce mortality from this strain. 

 
Conclusions. The studying of the dynamics of the 

spread of different variants of SARS-CoV-2 and compara-
tive analysis of the data with the dynamics of the epidemic 
situation in the country, the peculiarities of vaccination and 
changes in mobility allowed to identify the following patterns: 

1. The rapid displacement of all other variants of 
SARS-CoV-2 by the Delta strain in all cases was accompa-
nied by the beginning of active vaccination of the population. 

2. The high level of vaccination has had little effect on 
the spread of SARS-CoV-2, but has been accompanied by 
a significant reduction in mortality. 

3. There is a certain level of post-vaccination resistance 
of the population, which is sufficient to displace of other var-
iants by the Delta strain and at the same time insufficient to 
seriously reduce the likelihood of death. 
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ЗАКОНОМІРНОСТІ ВПЛИВУ ВАКЦИНАЦІЇ  
НА ДИНАМІКУ ПОШИРЕННЯ РІЗНИХ ВАРІАНТІВ SARS-COV-2. ДВОРІЧНИЙ АНАЛІЗ 

Новий коронавірус, нині відомий як SARS-CoV-2, привернув до себе увагу тисяч науковців по всьому світу. Передусім така увага 
пов'язана зі значним впливом цього патогену на економічні та соціальні аспекти існування великої кількості людей. Швидкі та потужні 
антиепідемічні заходи більшості країн уповільнили темпи пандемії, а зі створенням пулу ефективних вакцин проти SARS-CoV-2 людс-
тво навчилося протидіяти його поширенню і у сфері резистентності кожної окремої людини, тим самим, очевидно, створивши дода-
тковий фактор добору. За класичною концепцією системи господар – паразит вплив людини на SARS-CoV-2 теоретично потребує відпо-
відних пристосувальних змін останнього. Шляхом аналізу наявних у відкритих джерелах статистичних даних автори пропонованої статті 
намагалися ідентифікувати й вивчити закономірності впливу вакцинації на динаміку поширення різних варіантів вірусу SARS-CoV-2 за пе-
ріод від початку пандемії до листопада 2021 р. 

Ключові слова: SARS-CoV-2, варіант Дельта, коронавірус, вакцинація. 
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