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ДЛЯ МОЛЕКУЛЯРНЫХ ИССЛЕДОВАНИЙ  

БИОРАЗНООБРАЗИЯ ЖИВОТНЫХ 

Аннотация: в статье приводятся актуальные данные, результаты и пер-

спективы использования редких материалов для молекулярно-генетических ис-

следований природного биоразнообразия. Описываются современные тенденции 

в использовании материалов для молекулярно-генетических исследований в об-

ластях филогенетики, филогеографии и популяционной структуры диких видов 
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животных. Выделяются преимущества использования редких, неинвазивных ме-

тодов получения генетического материала диких животных и достижения мо-

лекулярно-генетических исследований на их основе с использованием современ-

ных технологий. Выводится заключение о значительных возможностях для рас-

ширения генетических коллекций и улучшения методов молекулярно-генетиче-

ских исследований биоразнообразия посредством активного использования не-

инвазивных материалов в качестве источников генетического материала. 

Ключевые слова: молекулярная генетика, неинвазивные методы, древняя 

ДНК, генетические коллекции. 

Молекулярно-генетические методы на сегодня являются неотъемлемым 

элементом исследований происхождения, состояния и свойств дикой флоры и 

фауны. Одним из фундаментальных аспектов подобных исследований, включа-

ющих в себя методы молекулярно-генетического анализа, являются используе-

мые источники генетического материала [18]. Используемый генетический ма-

териал определяет как предельную разрешающую способность для любых мето-

дов молекулярно-генетического анализа ввиду состояния маркерных молекул, 

так и реалистичные размеры задействованных в анализе выборок – ввиду трудо-

вых и ресурсных затрат на сбор, транспортировку, хранение и обработку мате-

риала [19; 25]. 

Ввиду значительного фокуса на качестве получаемых данных, в молеку-

лярно-генетических исследованиях фауны исторически превалирует использова-

ние материала образцов инвазивного характера, в первую очередь мышечных 

тканей, органов и крови животных, обеспечивающих наилучшее качество изоли-

руемой из образцов ДНК, и следовательно максимальное качество и успех боль-

шинства даунстримных аналитических результатов, таких как амплификация, 

рестрикция, клонирование, Сэнгеровское секвенирование и секвенирование но-

вого поколения [8]. Однако подобные источники генетического материала харак-

теризуются также и набором недостатков, в особенности затрагивающих области 

формирования коллекций и этики. Сбор свежих образцов тканей требует органи-
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зации и исполнения зачастую дорогостоящих и трудоёмких мероприятий по до-

быче животных, после чего образцы нуждаются в хранении при специфических 

условиях для минимизации ущерба генетическому материалу образцов под воз-

действием собственных внутриклеточных энзимов [5]. При этом подобные ме-

роприятия неизбежно являются деструктивными и инвазивными по отношению 

к объекту исследования, непосредственно вмешиваясь в выживание действую-

щей популяции и оказывая зачастую нежелательное воздействие на исследуе-

мую популяцию [15; 20; 21], что особо проблематично при исследовании попу-

ляций охраняемых и уязвимых видов. 

Альтернативой является использование неинвазивных методов получения 

генетических материалов – таких как сбор сброшенных покровных тканей жи-

вотных (рога, шерсть, перья) [16; 17], останков (костный материал, погадки) [1], 

фекалий [10; 12], отбор проб от объектов хранения музейных коллекций и архео-

логических образцов [11; 24; 26]. Многочисленные современные публикации со-

общают об эффективности неинвазивных методов и материалов для проведения 

молекулярно-генетических исследований на основании методов анализа поли-

морфизма тандемных повторов, панелей однонуклеотидных полиморфизмов, 

RADseq и даже полногеномного анализа при использовании современных под-

ходов к обработке материала [12; 22; 26], и сообщают об успешном использова-

нии материала неинвазивного происхождения для молекулярно-генетических и 

геномных исследований [9; 14]. 

В настоящем материале мы сообщаем об успешном использовании анало-

гичных подходов для серии исследований, включающих изучение популяцион-

ной структуры и происхождения благородного оленя Cervus elaphus в Беларуси 

с использованием сброшенных рогов в качестве материала [7; 23; 27], исследо-

вании популяции лошади Пржевальского из Полесского Государственного Ради-

ационно-Экологического Заповедника и определения потока генов американ-

ской норки Neogale vison [6] посредством анализа фекальных образцов [2], опре-

делении подвидовой структуры Tetrao urogallus [3; 4] и филогеографии чёрного 

аиста Ciconia nigra с использованием перьев в качестве материала образцов. 
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Также в настоящий момент осуществляются работы по исследованию популяци-

онной динамики обыкновенного канюка Buteo buteo на протяжении XX века по-

средством анализа материала музейного происхождения, характеристике генети-

ческого разнообразия в уязвимой популяции водяной полёвки Arvicola amphibi-

cus на основании материала погадок, выявлению гибридизации дикой собаки и 

волка Canis lupus, а также описанию динамики восстановления популяции бобра 

Castor fiber на основании музейных образцов кости. Во всех перечисленных слу-

чаях авторами были получены данные достаточного качества посредством ис-

пользования современных методов обработки материала и генотипирования. 

Мы желаем уделить отдельное внимание эффективности оппортунистиче-

ского неинвазивного сбора материала [13], и подчеркнуть пользу подобных под-

ходов в отношении расширения аналитических выборок и обеспечении доступа 

к материалу охраняемых видов без какого-либо вреда для популяций, а также в 

расширении возможностей генетических коллекций [19]. Помимо этого, оппор-

тунистический сбор материала широко применим в ходе совместных исследова-

ний нескольких объектов. В качестве примера можно привести исследования ди-

еты крупных птиц: материал погадок одновременно применим как для анализа 

диеты, так и как оппортунистический генетический материал для изучения по-

пуляций мелких грызунов. 

Суммируя, несмотря на их определённые ограничения, такие как непригод-

ность для анализа генетической трансляции, при использовании современных 

подходов неинвазивные методы сбора генетического материала демонстрируют 

свою высокую эффективность и перспективность для использования в молеку-

лярно-генетических исследованиях дикой фауны на новом уровне в плане до-

ступности, масштаба и этики. Мы призываем коллег к активному внедрению не-

инвазивных методов в исследованиях биоразнообразия, а также к мобилизации 

классических зоологических коллекций для молекулярно-генетических исследо-

ваний. 
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