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Представлен краткий обзор современного состояния и перспектив исследований водных 

организмов с использованием различных методов анализа ДНК (aDNA – древняя ДНК, eDNA – 
экологическая ДНК, hDNA – историческая ДНК) на постсоветском пространстве с акцентом 

на ситуацию в современной России. Показано, что, несмотря на бурное развитие исследований 

анализа ДНК, выделенной из водной среды для решения фундаментальных и прикладных задач 

во всем мире, в России они находятся лишь на начальном этапе. Аналогичная ситуация 
наблюдается в странах, входивших ранее в состав бывшего СССР, а также в ряде других 

развивающихся государств. Представленная по России информация может быть актуальна и 

для других стран, где исследования с использованием анализа ДНК, выделенной из водной 
среды, находятся на начальном этапе. 
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В последние десятилетия по мере совершенствования технологий молекулярно-генетических 
методов исследования с использованием анализа ДНК все чаще применяются в различных областях 

человеческой деятельности, включая медицину, биологию, генетику, биоинформатику и 

криминологию. Прогресс в этой области не обошел стороной и водные науки, такие как 
гидробиология, ихтиология, водная экология и рыболовство (Tanya, Kumar, 2010; Orlov, 2022). 

Между тем, в современной России, которая имеет самую большую площадь морской акватории и 

сегодня занимает четвертое место в мире по объему вылова, генетические методы с использованием 

ДНК, выделенной из водной среды, все еще находятся в зачаточном состоянии. 

Материалы и методы 

В данном обзоре представлены некоторые перспективные для современной России направления 

исследований, основанные на использовании анализа ДНК, выделенной из водной среды. В обзор не 
включены методы генетических исследований водных организмов с использованием ДНК, которые 

уже стали в стране достаточно традиционными: ДНК-штрихкодирование, применяемое для изучения 

биоразнообразия (Prokofiev et al., 2022a, 2022b), документирование распространения видов 
(Orlov et al., 2021, 2023; Orlov, Orlova, 2024), филогенетические и филогеографические 

реконструкции (Voskoboinikova et al., 2020; Chikurova et al., 2023), изучение внутривидовой 

структуры популяций рыб (Orlova et al., 2019; Emelianova et al., 2022a, 2022b).  

Целью данной публикации является краткий обзор текущего состояния и перспектив 
исследований с использованием различных методов анализа ДНК, выделенной из водной среды, 
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в современной России, которые могут быть также актуальны и для других развивающихся стран, 

где подобные исследования находятся в начальной стадии. 

Результаты и обсуждение 

Древняя ДНК (англ. «ancient DNA – аDNA»). Извлечение ДНК из археологических и 

палеонтологических образцов является чрезвычайно сложной, а порой и невыполнимой задачей.  

Из-за особенностей строения костей рыб их ДНК деградирует гораздо быстрее, чем у наземных 

позвоночных (Ferrari et al., 2021). Тем не менее, при изучении биоразнообразия рыб реки Волга 
(центральная Россия) были получены положительные результаты на основе анализа ДНК костей рыб 

из археологических памятников, датируемых XVII и XVIII веками (Alexeev et al., 2024). 

Однако наиболее успешным результатом российских исследований водных организмов с 
использованием ДНК стало восстановление митохондриального генома вымершей Стеллеровой 

(морской) коровы Hydrodamalis. gigas (Sharko et al., 2019). Результаты этого исследования позволили 

сделать вывод, что вымирание данного морского млекопитающего началось задолго до появления 
первых палеолитических людей в беринговоморском регионе (Sharko et al., 2021). 

Кроме того, была предпринята попытка выделить ДНК из костей тихоокеанской сельди Clupea 

pallasii Valenciennes, 1847, собранных на древних стоянках алеутов на острове Адак (Алеутские 

острова, США), датируемых средним и поздним голоценом (Крылович и др., 2013). Целью этого 
проекта было сравнение современной структуры популяции тихоокеанской сельди (Orlova 

et al., 2021; Nedoluzhko et al., 2022) с таковой в позднем голоцене, которое не увенчалось успехом. 

Историческая ДНК (англ. «historical DNA – hDNA»). В последние годы разработаны методики 
восстановления деградированной ДНК из образцов животных и растений, хранящихся в музейных 

коллекциях, в т.ч. чучел и зафиксированных в формалине рыб (Appleyard et al., 2021). Эта процедура 

весьма трудоёмка и затратна, а также требует разработки специфических подходов для каждого 
конкретного таксона (таксономической группы). В современных условиях финансирования 

российской науки такие работы, как правило, могут быть выполнены только в рамках 

исследовательских грантов. В качестве примеров успешных исследований, поддержанных 

Российским научным фондом, можно привести два проекта. 
Первый проект (Nedoluzhko et al., 2020) был направлен на изучение филогенетических связей 

в слабоизученном роде осетровых Pseudoscaphirhynchus (Scaphirhynchinae, Acipenseridae) путем 

сравнительного анализа полных митохондриальных геномов. Род включает 3 вида: большого 
амударьинского лопатоноса Pseudoscaphirhynchus kaufmanni (Kessler, 1877), малого амударьинского 

лопатоноса Pseudoscaphirhynchus hermanni (Kessler, 1877) и сырдарьинского лопатоноса 

Pseudoscaphirhynchus fedtschenkoi (Kessler, 1872), которые являются эндемиками бассейна 

Аральского моря и рек Амударья и Сырдарья в пределах современных Казахстана, Узбекистана 
и Туркменистана. Первые два вида находятся на грани исчезновения, а последний считается 

вымершим, поэтому его генетический материал был получен из тканей музейного чучела. 

Второй проект был направлен на извлечение ДНК из чешуи, хранящейся в архивах более 40 лет, 
2 вымерших и 2 современных экологических форм севанской форели Salmo ischchan Kessler, 1877, 

эндемичной для озера Севан в Армении (Levin et al., 2018). Проведенные исследования позволили 

восстановить митохондриальные геномы всех указанных форм севанской форели и реконструировать 
их митогеномную филогению. 

Секвенирование ДНК музейных коллекций в настоящее время является важной и актуальной 

задачей. Этот анализ особенно актуален для таксонов, характеризующихся наибольшим видовым 

разнообразием и слабо разработанной таксономией. Зоологический институт РАН (Санкт-
Петербург, Россия) располагает наиболее представительными коллекциями рыб российской фауны, 

включая типовой материал, который собирался на протяжении двух столетий. Ранние коллекции 

изначально фиксировались в формалине. Такой тип фиксации разрушает структуру ДНК и сильно 
затрудняет секвенирование ДНК образцов (Appleyard et al., 2021). К сожалению, приходится 

констатировать, что инициативный проект, направленный на секвенирование ДНК типовых 

материалов из коллекций Зоологического института РАН наиболее богатых видами семейств рыб 
отечественной ихтиофауны со слаборазработанной таксономией (Zoarcidae, Cottidae, Liparidae, 

Cyclopteridae), пока не получил финансовой поддержки. 
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Контроль инвазивных видов. В последние годы большое внимание уделяется чужеродным видам 

в российских водах (Дгебуадзе и др., 2008; Слынько и др., 2010). Однако методы, использующие 

экологическую ДНК – eDNA (англ. «environmental DNA») в качестве инструмента для их контроля, 
российскими исследователями до середины 2010-х годов вообще не рассматривались (Махров 

и др., 2014). В последние годы в российских научных журналах появились обзорные статьи, 

посвященные исследованиям с использованием ДНК, выделенной из водной среды, в т.ч. 

направленные на выявление видов-вселенцев (Никифоров и др., 2018; Пинахина, Чекунова, 2020). 
Однако в них приводятся сведения о состоянии таких исследований в различных странах мира, 

но аналогичная информация по России полностью отсутствует.  

Обнаружение редких и исчезающих видов. Экологическая ДНК также может быть использована 
в качестве инструмента для обнаружения редких и находящихся под угрозой исчезновения видов, 

таких как осетровые в бассейнах Азовского, Чёрного, Каспийского и Аральского морей, а также 

каспийская минога Caspiomyzon wagneri (Kessler, 1870) – эндемик бассейна Каспийского моря. 
Численность осетровых и миноги в Понто-Каспийском бассейне резко сократилась за последние 

десятилетия (Orlov et al., 2022; Иванов и др., 2023; Дудкин и др., 2024) – до такой степени, 

что традиционные методы оценки запасов в отношении данных видов оказываются неэффективными. 

Использование экологической ДНК с отбором проб в традиционных местах зимовки осетровых 
и миноги может помочь определить реальное состояние их популяций. Эти подходы могут быть 

применены и к другим находящимся под угрозой исчезновения видам водных животных, занесенным 

в Красную книгу Российской Федерации, Красный список Международного Союза Охраны Природы 
(МСОП) и/или приложения к Конвенции о международной торговле видами дикой фауны и флоры, 

находящимися под угрозой исчезновения (СИТЕС). 

Мониторинг биоразнообразия. В последние годы изучению биоразнообразия уделяется 
повышенное внимание в связи с его существенным снижением в условиях глобального изменения 

климата и усиления антропогенного воздействия на природные экосистемы. Использование 

экологической ДНК для изучения и мониторинга биоразнообразия можно считать наиболее 

перспективным неинвазивным и относительно недорогим методом (Harrison et al., 2019; Sahu 
et al., 2022). Однако в России в настоящее время исследования морского биоразнообразия 

с использованием экологической ДНК не проводятся или находятся на начальных стадиях сбора 

и накопления образцов (Orlov et al., 2020). 
Оценка запасов. Использование eDNA для оценки биомассы и численности промысловых видов 

имеет большой потенциал (Rourke et al., 2022). В последние годы этот подход активно развивается 

во многих странах (Kirtane et al., 2021; Stoeckle et al., 2021; Jo et al., 2022) и обеспечивает 

значительную экономию средств по сравнению с траловыми съёмками с использованием 
дорогостоящих орудий лова и исследовательских судов. Кроме того, использование eDNA является 

более экологичным методом, позволяющим минимизировать ущерб окружающей среде и водным 

организмам. Для России применение данной методологии представляется весьма перспективным 
в условиях старения научно-исследовательского флота, роста цен на топливо и сокращения 

государственного финансирования научных исследований, однако он пока не получил должного 

развития (Никифоров и др., 2018; Orlov, Volvenko, 2022). 
Исследования состава пищи и трофических взаимоотношений. Методика использования анализа 

ДНК (метабаркодинг) в трофических исследованиях пока не нашла своего применения в России. 

Более того, как показывает анализ публикаций, посвященных изучению составу пищи, особенностям 

питания и трофическим связям рыб (Решетников и др., 2013), объем таких исследований даже с 
использованием традиционных методов в России из года в год сокращается. 

Особый интерес представляет использование анализа ДНК для изучения пищевого поведения 

различных видов паразитических миног, поскольку содержимое их пищеварительного тракта 
состоит из однородной смеси крови и/или тканей их жертв. В этом случае анализ ДНК 

содержимого их пищеварительного тракта может быть лучшим методом идентификации вида 

жертвы (Clemens et al., 2019). Этот подход представляется наиболее актуальным в отношении 2 
видов паразитических миног, которые симпатрически обитают в северной части Тихого океана и, 

вероятно, употребляют в пищу разные виды жертв: трёхзубая минога Enthosphenus tridentatus 

(Richardson, 1836) и тихоокеанская минога Lethenteron camtschaticum (Tilesius, 1811). Однако 
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данная проблема пока плохо изучена (Орлов и др., 2008, 2014) и требует дальнейшего 

исследования. 

Распознавание ран, нанесенных симпатрическими паразитическими миногами. Еще одна 
интересная проблема, где может быть использован анализ ДНК, – это видовая идентификация 

паразитических миног путем анализа свежих ран на телах их жертв. Раны, оставляемые особями 

трёхзубой и тихоокеанской миног, трудно отличить друг от друга (Siwicke, Seitz, 2015). Проблему 

можно решить путем отбора проб (соскобов) тканей со свежих ран их жертв для последующего 
анализа ДНК, который может помочь идентифицировать конкретные виды миног, ответственных 

за нападения (Clemens et al., 2019). 

Выводы 

Хотя изучение водных экосистем с использованием молекулярно-генетических методов 

в последние десятилетия во всем мире активно развивается, наблюдается заметный дисбаланс 

в количестве таких исследований между разными континентами. Например, недавний обзор 
T. Schenekar (2023) показал, что по объему проводимых исследований лидирует Северная Америка, 

за ней с небольшим отрывом следуют Европа и Азия, с большим отрывом от них отстают Южная 

Америка и Австралия, а замыкает список Африка. Около 50% всех мировых исследований 

сосредоточено на изучении речных экосистем, в то время как из всех водных организмов 
наибольшее внимание уделяется рыбам (около половины проводимых исследований). 

Тем не менее, наименее изученными с использованием генетических методов остается 

пресноводная ихтиофауна бассейнов рек Конго, Меконг и Миссисипи, в то время как для морских 
рыб наибольшие пробелы отмечены в отношении Карибского моря и вод Восточной Африки 

(Marques et al., 2020). 

Описанная нами ситуация в области водных генетических исследований в России не является 
уникальной для остального мира и характерна для ряда других стран. Например, исследования 

с использованием экологической ДНК находятся на ранней стадии развития во многих странах 

Африки (Perry et al., 2022; von der Heyden, 2023) и Латинской Америки (Cortelezzi, Paz, 2023). 

Аналогичная ситуация характерна для государств, входивших в состав бывшего СССР, например, 
Грузии (Beridze et al., 2023) и Казахстана (Abileva et al., 2023). 

Для улучшения ситуации в указанных регионах правительства, соответствующие министерства 

и ведомства, а также научные фонды должны признать важность и необходимость регулярного 
мониторинга водных экосистем, в т.ч. с использованием молекулярно-генетических методов. 

При проведении таких исследований приоритет следует отдавать государственному контролю 

за инвазивными видами и мониторингу численности редких и находящихся под угрозой 

исчезновения видов. Также необходимо разрабатывать и совершенствовать методы оценки запасов 
промысловых рыб и беспозвоночных с использованием экологической ДНК в рамках проектов, 

финансируемых соответствующими агентствами и/или частными спонсорами (например, 

рыболовными компаниями). Другие направления фундаментальных исследований могли бы 
финансироваться научными фондами. 
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